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Aus dem All betrachtet erscheint unsere Erde als „blauer Planet“. Etwa zwei Drittel der 
Erdoberfläche sind von Wasser bedeckt. Die hauptsächlichen Nutzungen des Süßwassers sind 
neben der weltweiten Verwendung als Trinkwasser, die Bewässerung und Energieerzeugung. 
Wasser ist für alle Organismen essentiell. Der größte Teil, ca. 97 %, ist in den Meeren als 
Salzwasser gespeichert und steht somit nicht ohne weitere Aufarbeitung als Trink- oder 
Brauchwasser zur Verfügung (Gleick, 1993). Lediglich ein geringer Teil des Süßwassers ist 
für den Menschen und dessen Ernährung nutzbar. Die globale Erwärmung führt zur 
Verschiebung von Klimazonen und des Wasserhaushaltes. Dieses Thema wird daher immer 
mehr in den Mittelpunkt des allgemeinen Interesses rücken um Versorgungsengpässe zu 
vermeiden. Die Abbildung 1 zeigt die Verteilung der globalen Wasserressourcen.  
 
 
Abbildung 1: Wasserverteilung auf der Erde (Gleick, 1993).  
 
Trinkwasser stellt das wichtigste Lebensmittel überhaupt dar. Zur Qualitätssicherung gibt es 
nicht nur in Deutschland gesetzliche Regelungen. Es werden regelmäßig mikrobiologische, 
chemische und physikalische Parameter zur Aufrechterhaltung einer hohen 
Trinkwasserqualität untersucht. Gemäß Trinkwasserverordnung (Verordnung zur 
Novellierung der Trinkwasserverordnung vom 21. Mai 2001 im Bundesgesetzblatt, DVGW) 
muss das Wasser für den menschlichen Gebrauch „frei von Krankheitserregern, 
genusstauglich und rein“ sein. Dieses Erfordernis gilt als erfüllt, wenn bei der 
Wassergewinnung, der Wasseraufbereitung und der Verteilung die allgemein anerkannten 
Regeln der Technik eingehalten werden. Die Kontrolle des Trinkwassers auf die geforderte 
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Geruchsneutralität erfolgt hingegen meist subjektiv. Beim Auftreten von 
Geruchsbeeinträchtigungen wird der Geruchsschwellenwert (TON, threshold odour number) 
bestimmt. Dieser Wert gibt an, in welchem Verhältnis das organoleptisch beeinträchtigte 
Wasser mit geruchsfreiem Wasser verdünnt werden muss, damit der Geruch gerade noch 
wahrnehmbar ist. Die gesetzliche Vorgabe schreibt als Grenzwert einen 
Geruchsschwellenwert von zwei bei 12 °C bzw. drei bei 25 °C fest.  
Vorrangig wird zur Trinkwassergewinnung Grundwasser genutzt. Reicht dieses jedoch zur 
Versorgung nicht aus, werden Oberflächenwässer bzw. in Talsperren gespeichertes 
Oberflächenwasser genutzt. Diese stellen Lebensräume dar, in denen es durch die Aktivität 
der Mikroorganismen z. B. zur Bildung und Freisetzung von Geruchsstoffen kommen kann. 
Die Problematik des Auftretens dieser Verbindungen im Rohwasser von 
Trinkwassergewinnungsanlagen besteht vor allem darin, dass schon geringste 
Konzentrationen vom Verbraucher wahrgenommen werden können. Jedoch sind trotz der 
Bemühungen der Wasserwerke zeitweise Geruchsstoffe im aufbereiteten Trinkwasser 
enthalten. Derartige Beeinträchtigungen der Geruchsneutralität werden vom Verbraucher sehr 
schnell festgestellt und als das bestimmende Qualitätskriterium für weniger gutes Trinkwasser 
angenommen (McGuire, 1995).  
Geruchsstoffe sind im Wasser meist gering löslich und treten in eher geringen 
Konzentrationen auf, so dass diese durch die konventionelle Aufbereitung für 
Oberflächenwässer (Flockung, Filtration, Chlorung) nur schlecht entfernt werden können 
(Saito et al., 1999; Lawton et al., 2003; Ho et al., 2007; Song und O’Shea, 2007). Meist wird 
zur Entfernung der Geruchsstoffe auf die zeitweise Nutzung von Pulveraktivkohle 
zurückgegriffen. Dadurch verringern sich jedoch die Filterlaufzeiten und die Kohle muss 
entsorgt werden. Dies führt zu zusätzlichen Kosten.  
Daher besteht vor allem auf Seiten der Wasserwerke ein großes Interesse daran die Quellen 
und Ursachen der mikrobiellen Bildung von Geruchsstoffen zu identifizieren, das Auftreten 







Geruchsstoffe in Trinkwassergewinnungsanlagen stellen ein weltweit auftretendes Problem 
dar und führen in der Regel zu einer Kostenintensivierung bei der Aufbereitung des 
Rohwassers. Die den erdig-muffigen Geschmack des Wassers verursachenden, 
hauptsächlichsten Substanzen Geosmin und 2-Methylisoborneol (2-MIB) sind schon in einem 
Konzentrationsbereich von etwa 10 ng/L (Watson et al., 2000) deutlich wahrnehmbar. Da das 
Trinkwasser Geruchs- und Geschmacksneutral sein soll, müssen im Zuge der 
Rohwasseraufbereitung die Geruchsstoffe entfernt werden.  
Geruchsstoffe können durch verschiedene Mikroorganismen wie Cyanobakterien, 
Aktinomyceten, Streptomyceten oder auch Algen (Wood et al., 2001) gebildet werden. Das 
Ziel dieser Arbeit stellt daher die Identifikation von cyanobakteriellen Geruchsstoffbildnern in 
den drei sächsischen Trinkwassertalsperren Klingenberg, Cranzahl und Saidenbach dar. Das 
Hauptaugenmerk liegt dabei auf der Charakterisierung der vorkommenden benthischen 
Cyanobakterien. Neben deren Abhängigkeit von der Trophie des Gewässers soll das 
Artenspektrum der benthischen Cyanobakterien untersucht werden sowie eine Identifikation 
erfolgen, welche Geruchsstoffe sie synthetisieren bzw. freisetzen. Einen besonderen 
Schwerpunkt stellen die Geosmin- und 2-MIB-produzierenden Arten dar, da diese 
hauptsächlich für den in den Sommermonaten auftretenden erdigen Geruch verantwortlich 
zeichnen (Boleda et al., 2007; Izaguirre und Taylor, 1995; Jüttner und Watson, 2007; Sabater 
et al., 2003).  
Dazu erfolgt die Gewinnung von Isolaten benthischer Cyanobakterien anhand von Proben, die 
aus den Talsperren entnommen werden. Hierfür sollen regelmäßige Probenahmen, speziell in 
den Sommer- und Herbstmonaten, durchgeführt, die entnommene Biomasse mikroskopisch 
untersucht und zur Isolierung einer möglichst hohen Diversität von Cyanobakterien 
verwendet werden. Die anschließende Charakterisierung der Isolate soll sowohl auf 
morphologischer als auch auf molekularbiologischer Ebene durch die partielle Sequenzierung 
der rbcL- und geoA-Gene erfolgen.  
Ein weiteres Ziel besteht darin, die Fähigkeit zur Bildung von Geosmin und 2-MIB 
nachzuweisen. Dazu sollen ausgewählte Isolate zur Abschätzung des Geruchsstoff-
bildungspotentials der Cyanobakterien in der Talsperre unter verschiedenen 
Laborbedingungen kultiviert und auf die Bildung und Freisetzung von Geruchsstoffen hin 
untersucht sowie der Einfluss der Beleuchtung durch verschiedene Lichtfarben bzw. Spektren 
und des Mediums bestimmt werden.  
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Zusätzliche Fragestellungen stellen die Identifikation spezifischer Gene sowie die 
Entwicklung eines geeigneten Primersystems und gegebenenfalls der Nachweis einer 
Korrelation zur Geruchsstoffbildung dar.  
Anhand der klimatischen und der physikalischen Daten sollen mögliche Einflussgrößen auf 
die Geruchsstoffproduktion durch benthische Cyanobakterien aufgezeigt werden. Die auf 
diesen Ergebnissen basierenden Rückschlüsse werden dem Betreiber von 
Trinkwassertalsperren Hinweise zur Optimierung der Bewirtschaftung in Abhängigkeit der 




III THEORETISCHE GRUNDLAGEN 
 
1 Relevante Geruchsstoffe im Trinkwasser und in Trinkwassergewinnungsanlagen 
 
Die erste Erwähnung von Geruchsstoffen in einem Trinkwassersystem geht auf das Jahr 1855 
durch Horsford und Jackson zurück (Persson, 1983). Damals wurde ein gurkenähnlicher 
Geruch im Trinkwasser von Boston im Herbst 1854 festgestellt. Das Auftreten von 
Geruchsstoffen, welche nicht auf eine Chlorung zurückführbar waren, wurde auch in den 
darauf folgenden Jahren dokumentiert. Zu dieser Zeit fehlten noch die derzeitig gängigen 
Methoden, um die aufgetretenen Geruchsstoffe zu quantifizieren und exakt zu beschreiben 
bzw. diese auf eine chemische Verbindung zurückzuführen. So blieb die biologische Herkunft 
der aufgetretenen Geruchsstoffe noch einige Jahre unentdeckt, bis neben Algen auch 
Aktinomyceten und Streptomyceten und vor allem Cyanobakterien als mögliche Produzenten 
von Geruchsstoffen in Betracht gezogen wurden (Persson, 1983).  
Nachfolgend sind durch ein immer detaillierteres und umfangreicheres Klassifizierungs-
system immer mehr Mikroorganismen als Geruchsstoffbildner im Zusammenhang mit dem 
Auftreten von Geruchsstoffen dokumentiert worden.  
Zu Beginn des 20. Jahrhunderts waren auftretende Taste&Odor events (T&O events) in zur 
Trinkwassergewinnung genutzten Anlagen bzw. Gewässern weltweit bekannt und als 
Problem beschrieben (Persson, 1983; Wnorowski, 1992).  
 
Geruchsstoffe kommen in sehr unterschiedlichen Stoffklassen, wie z. B. den Aldehyden, 
Ketonen, als Pyrazin-Derivate, Halogen-Derivate und den Terpenen vor (Suffet et al., 1999). 
Meist werden sie durch Mikroorganismen gebildet und freigesetzt, obwohl auch durch die bei 
der Trinkwasserdesinfektion eingesetzten Chemikalien (hypochlorige Säure, Hypochlorit, 
Monochloramin, Dichloramin) Geruchsstoffe wie Bromphenole, Chlorphenole oder 
Methyliodid entstehen können, die einen spezifisch phenolischen, medizinischen Geruch 
aufweisen (Suffet et al., 1999). Durch die Anwendung der Ozonung können Aldehyde 
entstehen, deren Geruch als fruchtig und/oder blumig beschrieben wird.  
Schon geringste im Wasser enthaltene Mengen dieser Stoffe können organoleptisch 
wahrgenommen werden. Die Geruchsschwellenkonzentration liegt beispielsweise für 
Geosmin und 2-MIB schon bei sehr niedrigen Mengen von etwa 4 - 10 ng/L für Geosmin und 
9 - 42 ng/L für 2-MIB (Watson et al., 2000; Young et al., 1996). Neben diesen Stoffen 
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besitzen auch β-Ionon und β-Cyclocitral eine sehr große Relevanz. Die folgende Tabelle gibt 
einen Überblick über wichtige biogene Vertreter der Geruchsstoffe und deren Eigenschaften.  
 
Tabelle 1: Charakterisierung für das Trinkwasser relevanter Geruchsstoffe biologischer 
Herkunft.  







4 - 10 ng/L 





9 - 42 ng/L 












3 - 19 µg/L 
(Cotsaris et al., 1995) 
Tabak 
 
Die Geruchsschwellenkonzentrations-Werte der einzelnen Verbindungen liegen im untersten 
ng/L-Bereich. Die Relevanz der Verbindung zur Beeinträchtigung der Geruchs- und 
Geschmacksneutralität des Trinkwassers nimmt mit abnehmender GSK zu.  
Am häufigsten treten unter natürlichen Bedingungen Geosmin und/oder 2-Methylisoborneol 
(2-MIB) auf. Darüber hinaus konnte Jüttner (1983) noch zahlreiche weitere Verbindungen, 
wie 1,3,3-Trimethylcyclohexen, Eucalyptol oder auch Decanal und Hexanal, in einem 
eutrophierten Flachsee nachweisen und mit Cyanobakterien und Algen in Verbindung 
bringen.  
 
1.1 Die Biosynthese von Geosmin und 2-Methylisoborneol 
 
Die Fähigkeit zur Biosynthese von Geosmin und 2-MIB ist bei den Mikroorganismen weit 
verbreitet. Sie können durch verschiedene Algen (Jüttner, 1983), Aktinomyceten, 




Erste Erkenntnisse zum Biosyntheseweg in Streptomyceten dazu wurden von Bentley und 
Meganathan 1981 veröffentlicht. Sie führten Experimente mit radioaktiv markiertem Acetat 
durch und fanden dadurch heraus, dass Geosmin ein Sesquiterpen und 2-MIB ein Monoterpen 
ist. Ferner wurde von den Autoren der Biosyntheseweg für beide Stoffe veröffentlicht sowie 
die Behauptung aufgestellt, dass die Vorstufen für die Bildung beider Stoffe verschieden sind. 
In der folgenden Abbildung ist der gegenwärtige Kenntnisstand zur Biosynthese von Geosmin 
und 2-MIB dargestellt.  
 
 
Abbildung 2: Schematische Darstellung des Biosyntheseweges von Geosmin und 2-MIB 
(verändert nach Jüttner und Watson, 2007 sowie Naes et al., 1989)  
 
Wie in Abbildung 2 dargestellt, führen mehrere Stoffwechselwege letztendlich zu den 
zentralen Stoffwechselprodukten Isopentenyldiphosphat bzw. zu den Terpenphosphaten, aus 
denen Geosmin und 2-MIB synthetisiert werden können.  
Das Schema verdeutlicht, dass aus dem Stoffwechselweg über Isopentenyldiphosphat zu den 
Geruchsstoffen ebenfalls Carotenoide und Chlorophyll a hervorgehen können. Aus diesem 
Grund wäre ein direkter Zusammenhang zwischen dem Aufbau organischer 
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Kohlenstoffverbindungen durch die Photosynthese mit der Bildung von Geruchsstoffen zu 
vermuten. Er besteht jedoch nach Zimba et al. 1999 nicht.  
 
2 Verfahren zur Elimination von Geruchsstoffen  
 
Im Zuge der vom Gesetzgeber geforderten Geruchs- und Geschmacksneutralität des 
Trinkwassers (Verordnung zur Novellierung der Trinkwasserverordnung vom 21. Mai 2001 
im Bundesgesetzblatt, DVGW) müssen bei der Aufbereitung im Rohwasser enthaltene 
Geruchsstoffe entfernt werden. Neben den aktuellen Maßnahmen beim Feststellen von 
Geruchsstoffen im System gibt es auch vorbeugende Maßnahmen. Ein wesentliches Ziel im 
Einzugsgebietsmanagement einer Trinkwassertalsperre besteht in der Minimierung des 
Nährstoffeintrags speziell in tiefe und in den Sommermonaten geschichtete Standgewässer 
bzw. Wasserspeicher.  
Zur Elimination der Geruchsstoffe können unterschiedlichste Verfahren angewendet werden, 
die im Folgenden näher beschrieben werden. Neben dem Kostenfaktor stellen die spezifischen 
Vor- und Nachteile, die sich bei der Anpassung des jeweiligen Verfahrens an das 
aufzubereitende Rohwasser ergeben, ein wichtiges Auswahlkriterium dar.  
 
Mittels Flockung und Sedimentation können vor allem Partikel abgetrennt werden. Ebenso 
können Stoffe, die durch eine chemische Reaktion weitgehend wasserunlösliche 
Verbindungen bilden, ausgefällt und abgetrennt werden. Zur Elimination von Geruchsstoffen 
ist daher die Flockung und Sedimentation nicht geeignet, da sich die Geruchsstoffe nicht in 
die Flocken einbinden und somit abtrennen lassen. Jedoch könnte durch diesen 
Aufbereitungsschritt im Rohwasser enthaltene Biomasse planktischer Mikroorganismen, aus 
denen Geruchsstoffe noch nachfolgend freigesetzt werden könnten, entfernt werden.  
 
Basierend auf der Eigenschaft, dass Geruchsstoffe eine gewisse Flüchtigkeit aufweisen und 
sich gut über die Gasphase ausbreiten können, stellt die Belüftung augenscheinlich ein 
geeignetes Verfahren zur Entfernung von Geruchsstoffen dar. Die wichtigste Voraussetzung 
für eine wirtschaftliche Anwendung setzt aber eine hohe Flüchtigkeit der zu entfernenden 
Verbindungen voraus. Verbindungen, wie z. B. Schwefelwasserstoff und Kohlenwasserstoffe, 
können meist vollständig durch Belüftung entfernt werden. Im Gegensatz dazu sind aber 
Geosmin und 2-MIB weniger gut flüchtig, so dass diese kaum wirtschaftlich durch Belüftung 
aus dem Rohwasser entfernbar sind (Lalezary et al., 1984; Mallevialle und Bruchet, 1995).  
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Unter dem Begriff Membranverfahren werden die Reversosmose, Nanofiltration, 
Mikrofiltration und Ultrafiltration zusammengefasst. Damit können feinste Partikel mittels 
eines auf einer Stützschicht aufgebrachten sehr feinen Filters abgetrennt werden.  
Zur Entfernung von Geruchsstoffen im Prozess der Trinkwasseraufbereitung sind diese 
Verfahren jedoch nicht geeignet.  
 
Die Adsorption an Aktivkohle ist ein leistungsfähiges Verfahren zur technischen 
Abtrennung von niedrig konzentrierten Stoffen aus der Gas- oder Flüssigphase. Das Spektrum 
der Anwendung dieses Verfahrens reicht von der Aufreinigung bis zur Abtrennung 
erwünschter bzw. unerwünschter Komponenten wie Geruchs- oder Schadstoffe aus z. B. 
Abluft.  
Die Adsorption kann an Pulveraktivkohle oder Kornkohle (granulierte Aktivkohle) erfolgen. 
Im Wasserwerk Coschütz, welches hauptsächlich Trinkwasser für die Stadt Dresden 
bereitstellt, wird die Adsorption an Pulveraktivkohle zur Geruchsstoffentfernung eingesetzt. 
Mit diesem Verfahren wird eine zuverlässige Entfernung erreicht, wenngleich die Adsorption 
von anderen organischen Wasserinhaltsstoffen zu hohem Aktivkohleverbrauch führt. 
Einerseits ist Aktivkohle in der Beschaffung recht kostengünstig, mindert aber andererseits 
die Filterlaufzeiten und muss aufwändig entsorgt werden. Die Anwendung dieses Verfahrens 
ist gut für den saisonalen Einsatz geeignet.  
 
Als Biofilter werden Festbettreaktoren oder -adsorber bezeichnet, die auf biologischem Weg 
Luft oder Wasser reinigen. Das zu reinigende Material strömt dabei kontinuierlich durch 
einen Aufwuchsträger (z. B. granulierte Aktivkohle). Auf diesem befindet sich ein Biofilm, 
der durch seine Stoffwechselaktivität biologisch verwertbare Stoffe eliminiert (Elhadi, 2004). 
Unter anderem stellen die Ufer- und Langsamsandfiltration zwei Verfahren dar, die einen 
effektiven Abbau von Geruchsstoffen gewährleisten (Jüttner, 1995a). Die oberen 
Filterschichten sind dabei besonders an der Elimination der Geruchsstoffe beteiligt.  
Biofilter sind zur Geruchsstoffentfernung gut geeignet, aber nur bei kontinuierlichem 
Auftreten von Geruchsstoffen effizient, da die Entwicklung bzw. Adaptation eines Biofilms 
zum Abbau des auftretenden Geruchsstoffs einige Zeit benötigt (Huck et al., 1995).  
 
Als Oxidation wird einerseits die Abgabe von Elektronen im Verlauf einer chemischen 
Reaktion bezeichnet und zum anderen Reaktionen bei der Trinkwasseraufbereitung 
zusammengefasst, die zu einer Reduktion bzw. zum Abbau von organischen Stoffen 
(Geruchsstoffen) führen.  
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Verschiedene Parameter, wie pH-Wert, Temperatur und die Anwesenheit weiterer möglicher 
Reaktionspartner neben der abzubauenden Verbindung sowie die Stärke des verwendeten 
Oxidationsmittels und die bevorzugte Reaktion des Oxidationsmittels beeinflussen den Erfolg 
der Oxidation maßgeblich (Mallevialle und Bruchet, 1995). Beim Vergleich der 
Oxidierbarkeit von fünf Geruchsstoffen (u. a. Geosmin und 2-MIB) ergab sich die folgende 
Effizienz der getesteten Oxidationsmittel: Chlordioxid > Chlor > Mangandioxid > 
Kaliumpermanganat. Allerdings konnten mit in der Praxis üblichen Chlordioxiddosen und -
kontaktzeiten nur maximal 30 % Geosmin und 2-MIB entfernt werden, und sehr hohe 
Konzentrationen an freiem Chlor sind nötig, um saisonal auftretende, mikrobiell verursachte 
Geruchsstoffe zu kontrollieren (Bruchet et al., 2004; Glaze et al., 1990; Lalezary et al., 1986).  
Als effektive Oxidationsverfahren stellten sich die Ozonung und der Peroxonprozess 
(Ozon/H2O2) heraus, da bei diesen Prozessen hochreaktive Hydroxylradikale gebildet werden, 
die zur Oxidation der Spurenstoffe bzw. zum Abbau der Geruchsstoffe beitragen (Glaze et al., 
1990; Ferguson et al., 1990; Jung et al., 2004; Park et al., 2006). Diese Verfahren werden als 
erweiterte Oxidationsverfahren (AOP, advanced oxidation processes, erweiterter 
Oxidationsprozess) bezeichnet. Hydroxylradikale sind äußerst reaktionsfreudig und besitzen 
ein sehr hohes Oxidationspotential und sind somit in der Lage, auch mikrobiell nur schwer 
abbaubare Stoffe schnell zu mineralisieren. Dadurch wird der Abbau von Geruchsstoffen 
deutlich beschleunigt. Der Einsatz von Ozon oder Peroxon vor der Desinfektion mit Chlor 
führt neben der Geruchsstoffentfernung auch zu einer geringeren Bildung von 
Desinfektionsnebenprodukten (Ferguson et al., 1990).  
Die direkte Photooxidation der Geruchsstoffe mittels UV-Bestrahlung (254 nm) ist nicht 
effektiv (Rosenfeldt und Linden, 2004), weshalb wirkungsvollere Verfahren entwickelt 
wurden. Die weiterentwickelten photooxidativen AOP-Verfahren (UV/H2O2, UV/O3, 
UV/H2O2/O3, UV/TiO2) bieten die Vorteile, dass zum einen die Hydroxylradikale erzeugt 
werden und dass zum anderen eine gleichzeitige Desinfektion des Rohwassers erfolgt.  
Es stehen unterschiedliche Verfahren zur Verfügung, deren Eignung sich jedoch deutlich 
unterscheidet. Die photoinitiierte Oxidation mittels Vakuum-UV-Bestrahlung (VUV) bei 
185 nm bietet zwar eine effektive Entfernung der Geruchsstoffe, ist aber mit der Bildung von 
unerwünschtem Nitrit verbunden. Die photoinitiierte Oxidation mittels UV/H2O2 bietet eine 
effektive Entfernung von Geruchsstoffen (Rosenfeldt und Linden, 2004), aber die 
Restkonzentration von H2O2 muss entfernt werden. Ebenso bietet die photoinitiierte 
Oxidation mittels UV/O3 eine wirksame Entfernung bei hohen Ozondosen, aber die Bildung 
von unerwünschtem Bromat ist möglich (Collivignarelli und Sorlini, 2004).  
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Eine wirksame Entfernung von Geruchsstoffen auch bei geringen Ozoneinträgen bietet die 
photoinitiierte Oxidation mittels UV/VUV/O3, bei der auch die Bildung von unerwünschten 
Nebenprodukten wie Nitrit und Bromat minimiert wird (Kutschera et al., 2009). Dieses 
ökonomisch effiziente Verfahren wird durch die Anwendung eines neuartigen, patentierten 
Reaktors der UMEX GmbH (Dresden, Deutschland) mit interner Ozonerzeugung erreicht. 
Zusätzlich ist dieses Verfahren auch zur Elimination anderer Spurenschadstoffe einsetzbar 
und wurde am Institut für Wasserchemie der TU Dresden näher untersucht.  
 
3 Geruchsstoffbildner und deren Identifikation 
 
Die unter natürlichen Bedingungen auftretenden und nachgewiesenen Geruchsstoffe lassen 
sich zumeist nicht eindeutig einem Organismus zuordnen. Gegenwärtig ist zur Identifikation 
eines Geruchsstoffbildners eine axenische Reinkultur notwendig, die unter Laborbedingungen 
Geruchsstoffe bildet. Dies ist jedoch mit Schwierigkeiten behaftet, da die Cyanobakterien 
durch die Exkretion von Polysacchariden (Schleim) häufig direkt von heterotrophen Bakterien 
umgeben sind.  
Zur sicheren Identifikation von Geruchsstoffbildnern müssen nach Persson (Persson, 1983) 
die folgenden Kriterien erfüllt werden:  
 
1) Der Organismus und der/die Geruchsstoffe müssen im Gewässer nachgewiesen werden.  
2) Der Organismus muss als Reinkultur isoliert und die Produktion/Freisetzung der  
    Geruchsstoffe/des Geruchsstoffs unter Laborbedingungen nachgewiesen werden.  
3) Die chemische Identifizierung und der sensorische Nachweis der Geruchsstoffe/des  
    Geruchsstoffs bestätigen den Organismus als Geruchsstoffbildner. 
 
Als Geruchsstoffbildner wurden bislang verschiedene Organismen beschrieben. Zu Ihnen 
gehören die Aktinomyceten, Algen, Myxobakterien und viele Cyanobakterien (Wood et al., 
2001). Die Geruchsstoffe produzierenden Algen können weitergehend in Grünalgen, 
Goldalgen und Diatomeen untergliedert werden (Jüttner, 1995).  
Die Ansiedlung in unterschiedlichen Habitaten unter verschiedenen Umweltfaktoren führen 
meist zu einem gleichzeitigen Vorkommen dieser Mikroorganismengruppen.  
Bereits seit mehreren Jahrzenten werden Cyanobakterien als Geruchsstoffbildner diskutiert 
(Izaguirre et al., 1982; Izaguirre et al., 1983; Izaguirre und Taylor, 1995; Izaguirre und 
Taylor, 2007; Giglio et al., 2008; Jüttner und Watson, 2007; Li et al., 2007; Oikawa und 
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Ishibashi, 2004; Persson, 1983; Persson, 1988; Sabater et al., 2003; Sugiura et al., 1998; 
Sugiura und Nakano, 2000; Uwins et al., 2007; Wood et al., 2001). Sie kommen planktisch 
wie auch benthisch wachsend vor. Daher können Cyanobakterien in einer sehr großen Spanne 
von unterschiedlichen Nährstoffverhältnissen vorkommen, da planktische Arten (frei im 
Wasser lebend) höhere Nährstoffkonzentrationen im Wasser benötigen als die auf dem 
Gewässergrund lebenden Arten. Diese decken ihren Nährstoffbedarf aus dem 
Interstitialwasser des Sediments.  
 
Zur Verringerung der Eutrophierungsproblematik und den damit verbundenen staatlichen 
Vorgaben zur Verringerung der Einleitung von eutrophierenden Verbindungen in 
Oberflächengewässer werden im Bereich der EU sowie in Nordamerika, Australien und Japan 
Oberflächengewässer zunehmend nährstoffärmer, während es aktuell in Österreich keinen 
einzigen eutrophierten See mehr gibt (Schmutz, 2011). Dies führt auf Grund des veränderten 
Nährstoffhaushaltes der Gewässer ebenso zu veränderten Lebensbedingungen für phototrophe 
Mikroorganismen. Während sich für massenhaftes Vorkommen die Wachstumsbedingungen 
dadurch für planktisch lebende verschlechtern, ergeben sich durch die Erhöhung der 
Lichttransmission für benthisch lebende Mikroorganismen immer bessere 
Wachstumsbedingungen, da das Sediment eine ideale Nährstoffquelle darstellt (Sugiura und 
Nakano, 2000).  
 
3.1 Taxonomische Diversität von Cyanobakterien 
 
Die Cyanobakterien zählen zu den ältesten rezenten Lebewesen der Erde. Ihr Alter wird auf 
ungefähr 2,7 Milliarden Jahre geschätzt. Sie entwickelten sich ursprünglich unter anoxischen 
Bedingungen und konnten sich im Laufe der Zeit verschiedensten Umweltfaktoren wie 
direkter Sonneneinstrahlung, UV-Strahlung und Nährstoffknappheit sowie -überschuss 
anpassen. Dies führte zu ihrer ubiquitären Verbreitung in den unterschiedlichsten Habitaten.  
Die Fähigkeit zur oxygenen Photosynthese unterscheidet die Cyanobakterien von allen 
anderen Prokaryoten. Dadurch waren sie an der Bildung der heutigen Sauerstoffatmosphäre 
wesentlich beteiligt.  
Die meisten Spezies besitzen eine charakteristische blaugrüne Pigmentierung. Auf Grund 
dieser und ihrer Zellgröße im Vergleich zu anderen heterotrophen Bakterien wurden sie in der 
Vergangenheit fälschlicherweise als Blaualgen bezeichnet und ins Reich der Algen 
eingeordnet. Sie besitzen neben Chlorophyll a weitere, photosynthetisch wirksame Pigmente. 
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Insbesondere Phycocyanin und Phycoerythrin (Robertson et al., 2001) haben bei der 
Anpassung der Cyanobakterien an unterschiedliche Lichtbedingungen eine große Bedeutung.  
 
Die Cyanobakterien beinhalten deutlich unterschiedliche Morphotypen (Komárek und 
Anagnostidis, 2005). Sie kommen einzellig sowie auch als mehrzellige Kolonien, mit und 
ohne Schleimhülle oder auch als filamentöse Formen mit und ohne Verzweigungen vor. 
Derzeit sind bereits mehr als 2000 Arten beschrieben. Durch neue Studien und die verbesserte 
molekularbiologische Charakterisierung wird es zu einer weiteren Erhöhung der Anzahl an 
Spezies kommen.  
Die derzeitige Einteilung der Cyanobakterien erfolgt in fünf Gruppen, die im Folgenden näher 




Die dieser Gruppe zugehörigen Cyanobakterien besitzen einförmige (gleichförmige) Zellen 
und vermehren sich durch Zweiteilung bzw. durch Knospung. Die Zellgröße variiert im 
Bereich von 0,5 - 30 µm. Es treten sowohl Einzelzellen als auch Zellaggregate auf, die von 
Schleim (Polysaccharide) umhüllt sein können.  
 
 
Abbildung 3: Beispiele verschiedener Morphotypen der Chroococcales. Links: 
Aphanocapsa sp., Rechts: Aphanothece minutissima (Quelle: Webseite der Culture 




Alle Vertreter dieser Gruppe vermehren sich durch multiple Zellteilung, was sie von den 
übrigen Cyanobakterien unterscheidet. Es kommen einzellige Formen wie auch Zellaggregate 




Abbildung 4: Beispiele verschiedener Morphotypen der Pleurocapsales. Links und 




Dieser Gruppe gehören alle undifferenzierten filamentösen Cyanobakterien an. Die 
Zellteilung erfolgt durch Zweiteilung einer Zelle im rechten Winkel zur Längsachse der 
Trichome. Die Vermehrung erfolgt durch Trichom-Fragmentierung oder durch die Bildung 
von undifferenzierten Hormogonien am Trichomende. Obwohl die Zellgröße, Form und 
Trichomlänge stark variieren, sind der Zelldurchmesser und die Zellform der Einzelzellen 
einer Spezies relativ konstant. Die Zelldurchmesser verschiedener Arten variieren im Bereich 
von 0,5 - 100 µm, wie die Dimensionen der Einzelzelle von deutlich länger als breit bis 
deutlich breiter als lang.  
 
 
Abbildung 5: Beispiele für Spezies der Oscillatoriales. Links: Oscillatoria limosa, Rechts: 










Die Gruppe Nostocales beinhaltet filamentöse Cyanobakterien, die zur Zelldifferenzierung 
befähigt sind, wobei Heterozysten, Akineten, Hormogonien und kegelförmige Trichome 
auftreten können. Die Vermehrung ist mit der der Oscillatoriales vergleichbar.  
 
 
Abbildung 6: Beispiele verschiedener Morphotypen der Nostocales. Links: Anabaena 




Die Vertreter dieser Gruppe sind filamentös, die sich vergleichbar zu den Nostocales durch 
Zweiteilung, aber zusätzlich in verschiedenen Ebenen vermehren. Die resultierenden Thalli 
können dadurch echte Verzweigungen aufweisen.  
 
 
Abbildung 7: Beispiele verschiedener Morphotypen der Stigonematales. Links: 






3.2 Vorkommen von Biozönosen mit hohem Dominanzanteil von fädigen Cyanobakterien 
 
Auf Grund der Anpassungsfähigkeit der Cyanobakterien an unterschiedlichste 
Umweltbedingungen treten Cyanobakterien weltweit in einer sehr großen Formen- und 
Artenvielfalt auf. Sie besiedeln trockenste Standorte wie Felsen sowie Böden, verschiedenste 
Gewässer (Sabater et al., 2003), Schnee und Eis (Broady et al., 1984; Comte et al., 2007; 
Jungblut et al., 2005; Nadeau et al., 1999; Olson et al., 1998; Taton et al., 2003). Selbst heiße 
Quellen (Castenholz, 1968; Ruff-Roberts et al., 1994; Ward et al., 1998; Weller et al., 1991) 
und sogar Wüsten (Garcia-Pichel et al., 2001; De Chazal et al., 1992) werden von 
Cyanobakterien besiedelt.  
Der Gruppe Oscillatoriales können dabei die meisten in den Biozönosen auftretenden 
Gattungen und Arten zugeordnet werden. Meist können Vertreter der Gattungen Lyngbya, 
Microcoleus, Oscillatoria sowie Phormidium nachgewiesen werden (Broady und 
Kibblewhite, 1991; Hamisi et al., 2004; Al-Thukair et al., 2007; Urmeneta et al., 2003), wobei 
jedoch die spezifische Zusammensetzung der cyanobakteriellen Gemeinschaften sehr 
verschieden ist. So zeigten Broady et al., 1991, Comte et al., 2007 und Taton et al., 2003, dass 
Phormidium murrayi lediglich in vielen Seen der Antarktis anzutreffen ist, während 
Oscillatoria limosa ubiquitär verbreitet (Blaha et al., 2004; Izaguirre und Taylor, 2007; 
Thomas, 1961) auftritt.  
Mit höheren Eindringtiefen des Lichts in Standgewässer wie Seen und Talsperren (hohe 
Sichttiefe) wird die Entwicklung von auf dem Gewässergrund wachsenden Organismen 
(Phytobenthos) gefördert. Die auf der Sedimentoberfläche epipelisch wachsenden 
Cyanobakterien decken ihren Nährstoffbedarf aus dem Interstitialwasser des Sediments 
(Baker et al., 2001; Sugiura und Nakano, 2000). Sie sind wie alle anderen phototrophen 
Wasserorganismen an deutlich unterschiedliche Strahlungsintensitäten angepasst. So ist noch 
eine Lichtintensität von 1 % der an der Wasseroberfläche verfügbaren Lichtmenge für 
Wachstum ausreichend (Blackford, 2002).  
Die für das Wachstum benötigte Lichtmenge schwankt dabei zwischen wenigen µmol/m2/s 
(Kultivierungsbedingungen der Pasteur Culture Collection, Quelle siehe [2] bei den 
verwendeten Internetadressen); De Chazal et al., 1992) und mehreren hundert µmol/m2/s 
(Urmeneta et al., 2003; Litchman, 2003), wobei die in größeren Tiefen vorkommenden 
Spezies an geringere Lichtintensitäten und den dort vorherrschenden Spektralanteil angepasst 
sind. Die unterschiedliche spektrale Zusammensetzung des Lichts in aquatischen Habitaten 
spielt eine große Rolle.  
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Das Wasser und die im Wasser enthaltenen Stoffe, wie z. B. Huminsäuren, absorbieren und 
streuen Lichtwellen in unterschiedlichem Maße. Aufgrund dessen dominiert in tiefen, oligo- 
bis schwach mesotrophen Gewässern/Seen unserer Breiten bei der weitgehenden 
Abwesenheit von Schwebstoffen und der damit verbundenen hohen Transmission der 
blaugrüne Spektralanteil (malachitgrünes Licht). Zur optimalen Nutzung unterschiedlicher 
Lichtqualitäten (Lichtfarben) und Lichtquantitäten besitzen Cyanobakterien und Algen 
verschiedene Pigmente. Hauptsächlich sind dies Chlorophyll a sowie die spezifischen 
akzessorischen Pigmente Phycocyanin und Phycoerythrin. Im Allgemeinen wird die Synthese 
der Pigmente durch die zur Verfügung stehende Lichtintensität beeinflusst. Je geringer diese 
wird, umso mehr Photosynthesepigmente werden gebildet. Die Anpassung der 
Photosynthesepigmente an die zur Verfügung stehende Lichtfarbe wird als komplementäre 
chromatische Adaptation bezeichnet. Diese können jedoch nur diejenigen Cyanobakterien-
arten durchführen, die Phycoerythrin synthetisieren können (De Marsac und Houmard, 1988). 
Bei den Phycoerythrin produzierenden Cyanobakterien werden drei Gruppen unterschieden. 
Die erste Gruppe führt keine chromatische Adaptation durch. Die Phycoerythrin- und 
Phycocyanin-Synthese verläuft unabhängig vom eingestrahlten Licht bzw. der Wellenlänge. 
Die zweite Gruppe wird durch eine einseitige chromatische Adaptation charakterisiert, bei 
der nur die Phycoerythrin-Synthese durch das eingestrahlte Licht reguliert wird. Die dritte 
Gruppe führt eine komplette oder zweiseitige chromatische Adaptation durch. Sowohl die 
Phycoerythrin- als auch die Phycocyanin-Synthese verläuft abhängig vom eingestrahlten 
Licht bzw. der Wellenlänge.  
Durch diese Anpassungsmechanismen wird eine maximale Effizienz der 
Lichtenergieausnutzung erreicht (De Marsac und Houmard, 1988).  
Darüber hinaus kann die Pigmentierung auch dem Schutz vor energiereicher, ultravioletter 
Strahlung dienen. Im Verlauf der Zeit haben Cyanobakterien drei Wege zur Vermeidung von 
Schäden durch diesen Strahlungsanteil entwickelt. Dabei kommt es beim ersten und 
einfachsten Weg zur Veränderung der Position gegenüber der Licht- und Strahlenquelle. Ein 
zweiter Weg stellt die Stressabwehr durch die Synthese von UV-absorbierenden 
Verbindungen, Antioxidationsmitteln oder extrazellulären Polysacchariden dar. Als dritte 
Möglichkeit sind Reparaturmechanismen für die DNA und die Re-Synthese UV-sensitiver 
Proteine (Ehling-Schulz und Scherer, 1999) möglich.  
Die Temperaturspanne des Wachstumsoptimums von Cyanobakterien reicht von 6 °C bei 
Spezies aus polaren Gebieten (Comte et al., 2007) bis zu über 70 °C bei heißen Quellen 
(Ward et al., 1998). Seaburg et al., 1981 konnten bei aus der Antarktis stammenden Isolaten 
feststellen, dass von 17 Isolaten sechs bei Temperaturen über 20 °C das Wachstum einstellten.  
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Einen weiteren einflussreichen Parameter stellt der Salzgehalt dar. Beispielsweise wurde bei 
den hauptsächlich vorkommenden Gattungen Oscillatoria, Lyngbya und Spirulina im Umfeld 
von Seegraswiesen vor der Küste Tansanias ein Salzgehalt von 27 - 40 ‰ festgestellt (Hamisi 
et al., 2004). Demgegenüber konnte in der Gezeitenzone Saudi-Arabiens ein stabiler 
Salzgehalt von 42 ‰ (Al-Thukair et al., 2007) und in einem Schmelzwassersee der Antarktis 
(Salt Pont) sogar 53 ‰ gemessen werden (Nadeau et al., 1999). Die Zusammensetzung der 
cyanobakteriellen Gemeinschaft variierte durch die unterschiedlichen Parameter in der 
Gezeitenzone so deutlich, dass Al-Thukair et al., 2007 zwar die Gattungen Phormidium, 
Microcoleus und Schizothrix vorfanden, diese sich aber deutlich in der Abundanz an den drei 
Beprobungsorten unterschieden. Extreme Parameter, wie sie in einem Schmelzwassersee 
vorherrschen, führen eher nur zu einer dominierenden Art.  
 
3.3 Sekundärmetabolite  
 
Die Bildung von Sekundärmetaboliten durch Bakterien ist weit verbreitet. Cyanobakterien 
sind wie die Aktinomyceten als Bildner vieler verschiedener Sekundärmetabolite bekannt. 
Zum Teil sind diese nach Auffassung von Dembitsky und Rezanka (2005) gegen andere 
phototrophe Mikroorganismen wirksam. Es handelt sich dabei um Substanzen, die vom 
produzierenden Organismus nicht zum Wachstum oder zur Vermehrung benötigt werden. Sie 
beinhalten Verbindungen, die wie Hormone, Antibiotika, Allelochemikalien oder Toxine 
wirken (Carmichael, 1992). Toxine sind Verbindungen, die eine schädliche Wirkung auf 
andere Gewebe, Zellen oder Organismen besitzen. Entsprechend der Wirksamkeit dieser 
Stoffe können diese in zwei Gruppen, Cytotoxine und Biotoxine, eingeteilt werden 
(Carmichael, 1992). Die Biotoxine beeinhalten Neurotoxine (Anatoxin-a, Saxitoxin, 
Neosaxitoxin) und Hepatotoxine (Microcystine, Nodularine). Während die Cytotoxine 
hauptsächlich gegen Algen, Bakterien, Pilze und Säugetierzellinien wirken, führen die Neuro- 
und Hepatotoxine zu Vergiftungserscheinungen von Tieren (Carmichael, 1992). Mit der 
Charakterisierung der Microcystin bildenden Mikroorganismen beschäftigten sich bereits in 
der Vergangenheit viele Studien (Hummert et al., 2001; Izaguirre et al., 2007; Nonneman und 
Zimba, 2002; Watson et al., 2008).  
Cyanobakterien sind daher als natürliche Quellen und Produzenten bioaktiver Substanzen 
speziell für die pharmazeutische Industrie von großem Interesse.  
Neben der Bildung von Toxinen und Peptiden (Dembitsky und Rezanka, 2005; Watson et al., 
2008) werden von Cyanobakterien auch Geruchsstoffe gebildet. Hauptsächlich handelt es sich 
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dabei um die tertiären Alkohole Geosmin und 2-MIB (Jüttner und Watson, 2007). 2001 
stellten Wood et al. mikrobielle Quellen erdiger Geruchsstoffe im Trinkwasser zusammen. In 
diesem führten sie vor allem verschiedene Arten der Aktinomyceten und der Cyanobakterien 
an. Auffällig ist, dass deutlich mehr Arten unter Laborbedingungen Geosmin als 2-MIB 
bilden, obwohl die Relevanz von 2-MIB neben Geosmin als hauptsächlich auftretende 
Geruchsstoffe unbestritten ist.  
Nach derzeitigem Wissensstand beinhalten vorwiegend die Gattungen Oscillatoria, 
Phormidium, Anabaena und Lyngbya geruchsstoffproduzierende Arten (Jüttner und Watson, 
2007; Izaguirre und Taylor, 2004).  
 
3.4 Untersuchungsmethoden von Cyanobakterien 
 
Die Charakterisierung der vorkommenden Cyanobakterien ist vor allem in 
Trinkwasseranlagen von großer Bedeutung, da diese durch die Freisetzung von 
Sekundärmetaboliten zu größeren Problemen führen können. Um potentielle Bildner von 
speziellen Substanzen wie z. B. Toxinen und Geruchsstoffen identifizieren zu können, ist es 
notwendig, die in einer Biozönose vorkommenden Spezies zu charakterisieren. Neben der 
Bestimmung der vorkommenden Spezies stellt die Analyse der auf die Organismen 
einwirkenden abiotischen Parameter einen wesentlichen Punkt dar. Detailliertere Kenntnisse 
der Nährstoffkonzentrationen und der verfügbaren Lichtintensität und dominanten Lichtfarbe 
sind dabei besonders bei der Untersuchung von cyanobakteriellen Gemeinschaften sehr 
empfehlenswert.  
Je nach der speziellen Fragestellung ist die Diversität der vorkommenden Cyanobakterien 
durch Mikroskopie, molekularbiologische Verfahren, chemischer Analytik bzw. den 
Nachweis bestimmter Substanzen (Metabolite), Isolierung von Reinkulturen und deren 




Die Erfassung der auftretenden Cyanobakterien lässt sich schnell und einfach mit der 
klassischen Lichtmikroskopie durchführen. Die Bestimmung von morphologischen 
Merkmalen wie der Zelllänge und -breite, der Pigmentierung, dem Vorhandensein von 
Einschlüssen und der Gestalt der terminalen Zellen ermöglicht unter der Verwendung von 
Bestimmungsliteratur (Komárek und Anagnostidis, 2005) die taxonomische Einordnung. 
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Allerdings sind die Bestimmungsmerkmale nicht absolut, sondern gehen meist fließend von 
einer Gattung in eine andere über. Die morphologischen Merkmale bzw. deren Ausprägung 
bei den Bakterien in unterschiedlichen Biotopen kann deutlich variieren. Diese bezieht sich 
hauptsächlich auf die Breite der Zellfäden sowie deren Pigmentierung. Beispielsweise variiert 
bei Oscillatoria limosa die Breite der Trichome um mindestens 10 µm und die Pigmentierung 
von blaugrün über braun, braunviolett bis hin zu olivgrün (Komárek und Anagnostidis, 2005). 
Daher ist die Bestimmung auf morphologischer Basis recht ungenau, da außerdem die 
Systematik aufgrund neuerer Erkenntnisse der Molekularbiologie immer wieder angepasst 
und verändert wird.  
Neben der Mikroskopie finden zunehmend molekularbiologische Methoden und Verfahren 
zur Analyse von Sekundärmetaboliten Anwendung. Diese ermöglichen eine deutlich genauere 




Molekularbiologische Verfahren basieren auf der Analyse der DNA. Die Sequenz der 
stickstoffhaltigen Basen ist für jeden Organismus eindeutig. Aber verschiedene Organismen 
können sich gleichen. Endscheidend ist die Wahl (Auswahl) des geeignetsten Genombereichs 
zur Charakterisierung. Daher können durch DNA-basierte Auswertungen eindeutige 
Aussagen getroffen werden. Bei nahezu jeder molekularbiologischen Analyse wird ein Teil 
der Erbinformation mittels der Polymerase-Ketten-Reaktion (PCR) vervielfältigt und 
nachfolgend analysiert.  
Das am häufigsten genutzte Gen zur Charakterisierung von Mikroben ist die 16S rDNA. 
Dieses Gen besitzen alle Prokaryoten und es enthält sowohl hoch konservierte wie auch 
variable Sequenzbereiche. Dadurch ist es möglich, auch von unbekannten und bislang 
unkultivierten Mikroorganismen ein Amplifikat zur molekularbiologischen Identifizierung zu 
erhalten. Zur spezifischen Erfassung dieses Gens bei Cyanobakterien wurden z. B. 1997 von 
Nübel et al. (1997) Primer veröffentlicht, die häufig verwendet werden (Abed et al., 2002; Al-
Thukair et al., 2007; Chaillan et al., 2006; Diez et al., 2007; Mazard et al., 2004; Richert et al., 
2006; Rothrock und Garcia-Pichel, 2005; Srivastava et al., 2009; Thacker und Paul, 2009; 
Yannarell et al., 2006). Neben der 16S rDNA können auch Stoffwechselgene, wie mcyA 
(Microcystin-Synthesegencluster, Nonneman und Zimba, 2002), nifH (eines der Gene zur 
Stickstofffixierung, Falcón et al., 2004; Olson et al., 1998; Omoregie et al., 2004;), cpcBA 
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(Phycocyanin-Biosynthese, Robertson et al., 2001) oder rbcL (Kohlenstoffdioxidfixierung, 
Pichard et al., 1997) verwendet werden.  
Zur Abschätzung der Notwendigkeit einer Klonierung bzw. der Sequenzierung wird häufig 
die PCR mit einer nachfolgenden Screeningmethode wie der Denaturierenden-Gradienten-
Gel-Elektrophorese (DGGE) (Abed et al., 2002; Al-Thukair et al., 2007; Diez et al., 2007; 
Garcia-Pichel et al., 2001; Roeselers et al., 2007; Rothrock und Garcia-Pichel, 2005; 
Srivastava et al., 2009; Taton et al., 2003; Ward et al., 1998) oder der Restriktions-Fragment-
Längen-Polymorphismus Analyse (Comte et al., 2007) oder des Terminalen Restriktions-
Fragment-Längen-Polymorphismus (Rösch und Bothe, 2005; Souza et al., 2006) kombiniert.  
Der Informationsgewinn durch die Anwendung einzelner Methoden unterscheidet sich. 
Während bei der Klonierung und Sequenzierung Sequenzen erhalten werden, die die 
vorkommenden Mikroorganismen charakterisieren können, werden mittels der anderen 
Methoden die Proben mit Referenzen oder auch lediglich untereinander verglichen bzw. 
Unterschiede in der Zusammensetzung aufgezeigt.  
Ein Abgleich der erhaltenen DNA-Sequenz mit einer Sequenz-Datenbank (z. B. National 
Center for Biotechnology Information, NCBI) ordnet schließlich mittels eines speziellen 
Suchalgorhythmus (BLAST-Suche) die wahrscheinlichsten Herkunftsmikroorganismen der 
eingegebenen Sequenz zu.  
Entscheidend für alle molekularbiologischen Untersuchungen ist die Wahl der Primer zur 
Durchführung der PCR. Für unterschiedliche Gene existieren derzeitig meist verschiedene 
Primer, die sich durch unterschiedliche Erfassungsbreiten unterscheiden können.  
Die unterschiedlichen Verfahren ermöglichen ergänzend zu mikroskopischen Untersuchungen 
das Aufzeigen der zeitlichen Dynamik bzw. von Unterschieden zwischen verschiedenen 
Standorten und/oder Jahreszeiten. Der Vorteil in einer DGGE-Analyse besteht darin, dass 
einzelne Banden ausgeschnitten und die DNA reamplifiziert und sequenziert werden kann. 
Dies ermöglicht eine spezifischerere taxonomische Zuordnung.  
 
Chemische Analytik bzw. Nachweis von Metaboliten 
 
Neben der taxonomischen Klassifizierung vorkommender Morphotypen und der 
molekularbiologischen Charakterisierung ausgewählter Gene bzw. Sequenzbereiche werden 
auch oft ergänzend die gebildeten und/oder freigesetzten Sekundärmetabolite (Toxine, 
Peptide, Geruchsstoffe) sowie Pigmente (Chlorophyll a, Carotinoide, Phycocyanin und 
Phycoerythrin) untersucht.  
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Sehr häufig wird zur Trennung und Detektion der Metabolite die 
Hochdruckflüssigkeitschromatographie (HPLC) in Kombination mit der Massenspektrometrie 
(MS) durchgeführt. Neben der Erfassung der Microcystine (L-, R-Microcystin) (Baker et al., 
2001; Lindholm et al., 1989; Vasconcelos und Pereira, 2001) ist auch der Nachweis weiterer 
Verbindungen wie Cylindrospermopsin, Saxitoxin, Mycosporin-ähnliche Aminosäuren 
(MAAs) und Anatoxin-a möglich.  
Zur Analyse der Photosynthesepigmente wird ebenfalls die HPLC-Analyse oder eine 
photometrische Absorptionsmessung im Wellenlängenbereich von ca. 350 - 850 nm 
durchgeführt. Die ermittelten Absorptions-Maxima können durch entsprechende Referenzen 
den entsprechenden Pigmenten zugeordnet werden (Robertson et al., 2001; Suda et al., 2002).  
Cyanobakterien sind als sehr gute Bildner unterschiedlichster Geruchsstoffe bekannt. Die 
höchste Relevanz haben dabei Geosmin und 2-MIB. Die Identifikation und Bestimmung der 
Quantität dieser Stoffe kann mittels Geruchsstoffprofilanalyse (FPA) oder anhand 
Gaschromatographie mit nachfolgender Massenspektrometrie (SPME/GC/MS) erfolgen. Für 
die Abtrennung der Analyten aus der Matrix bietet sich dabei die Headspace-
Mikrofestphasenextraktion (HS-SPME) oder die „Closed-Loop-Stripping-Technik“ (CLSA) 
an. Die wesentlichen Vorteile dieser Methode liegen in einem nur geringen Probenbedarf 
(10 mL) trotz einer recht niedrigen Nachweisgrenze von ca. 4 ng/L. Um niedrigste 
Konzentrationen noch messen zu können, wird die CLSA der gaschromatographischen 
Trennung vorgeschaltet, um die Geruchsstoffe in der Probe anzureichern.  
 
Gewinnung von Isolaten und deren Charakterisierung  
 
Eine zeitaufwändige Methode zur Analyse der Zusammensetzung von cyanobakteriellen 
Gemeinschaften ist die Gewinnung von Isolaten. Diese ermöglichen eine detaillierte Analyse. 
Allerdings sind die Ansprüche an die Wachstumsbedingungen unterschiedlich und können 
auch von sich ähnlichen Mikroorganismen verschieden sein (Liesack und Stackebrandt, 
1992), so dass nur die wenigsten Spezies kultivierbar sind. Wichtige Parameter sind dabei vor 
allem die verwendete Lichtfarbe und -quantität sowie die Zusammensetzung und die 
Konzentration des Nährmediums. Am gebräuchlichsten ist dabei das BG-11-Medium (Stanier 
et al., 1971). Da bewegliche Cyanobakterien zur Fortbewegung Polysaccharide sekretieren, ist 
es schwierig, axenische Isolate zu erhalten. Zur direkten Bestätigung einer Spezies als Bildner 
einer bestimmten Substanz sollte diese Bedingung jedoch erfüllt sein.  
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Heterotrophe Bakterien nutzen den von den Cyanobakterien zur Fortbewegung 
ausgeschiedenen Schleim einerseits als Nahrungsquelle und sind andererseits durch diesen 
vor bakterizid wirkenden Substanzen geschützt. Ferris und Hirsch publizierten 1991 die 
Verwendung des β-Lactam Antibiotikums Imipenem zur Abtötung der heterotrophen 
Bakterien. Durch die Einwirkungsdauer von 18 bis 24 Stunden und der dadurch ermöglichten 
Diffusion des Wirkstoffs in den Schleim wird eine starke Verringerung der heterotrophen 
Bakterien erreicht. Nach der Meinung der Autoren stellt die Gewinnung und Identifizierung 
axenischer Filamente einen sehr kritischen Punkt dar, zu dessen Lösung Geschick und viel 
Geduld benötigt werden. Trotz der Schwierigkeiten bei der Kultivierung und des Erhalts 
axenischer Kulturen ist der Informationsgewinn über die Zusammensetzung auf Spezies-
Ebene einer Biozönose durch die direkte Charakterisierbarkeit der einzelnen Isolate hoch.  
Durch die Isolierung von Reinkulturen können Geno- mit Morphotypen in Verbindung 
gebracht und z. B. weitere wichtige Charakteristika wie die Physiologie oder das Potential zur 
Geruchsstoffbildung unter Laborbedingungen evaluiert werden. Nach Persson (1983) ist dies 
der einzige Weg, um einen Geruchsstoffbildner als solchen zu identifizieren. Allerdings ist es 
möglich, dass die Fähigkeit zur Bildung verschiedener Substanzen unter kontrollierten 
Bedingungen verloren geht.  
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IV MATERIAL UND METHODEN 
 
1 Charakterisierung der untersuchten Talsperren  
 
Sachsen besitzt nach Nordrhein-Westfalen die meisten Trinkwassertalsperren in 
Deutschland. Zur Trinkwassergewinnung werden sowohl Oberflächenwasser aus stehenden 
Gewässern (Talsperren, 40 %) als auch Grundwasser (27 %) und Uferfiltrat (27 %) 
verwendet (Quelle siehe [1] bei den verwendeten Internetadressen).  
Insgesamt gibt es 23 Trinkwasser- und 33 Brauchwassertalsperren. Für den Nachweis der 
Geruchsstoffe wurden die Trinkwassertalsperren Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach 
ausgewählt. Jede dieser Talsperren ist regional als Rohwasserlieferant bedeutsam. So liefert 
die Talsperre Klingenberg zu einem großen Anteil das Rohwasser für Dresden und den 
Weißeritzkreis, während die Talsperre Saidenbach das Rohwasser für Chemnitz und 
Umgebung bereitstellt.  
Die Talsperre Cranzahl stellt zwar nicht für so viele Haushalte wie die Talsperren 
Saidenbach oder Klingenberg das Rohwasser zur Verfügung, doch ist ihre Bedeutung nicht 
"gering". Eher trifft das Gegenteil zu, da das Versorgungsgebiet nicht durch eine andere 
Talsperre ersetzt werden kann. Das Wasserwerk Cranzahl versorgt u. a. die 
Fichtelbergregion mit Oberwiesenthal, der höchstgelegenen Stadt Deutschlands. Insgesamt 
sind es somit auch nicht weniger als 70.000 Einwohner im Versorgungsgebiet.  
 
1.1 Die Talsperre Cranzahl 
 
Die Talsperre Cranzahl liegt am Fuße des Fichtelbergs in der Nähe des Bärensteins und des 
Namen gebenden Ortes Cranzahl. Die Talsperre ist mit 715 m über NN die am höchsten 
gelegene der untersuchten Talsperren. Das Einzugsgebiet kann durch einen hohen 
Waldanteil (93 %) charakterisiert werden, was einen geringen Nährstoffeintrag in die 
Talsperre zur Folge hat. Die Talsperre wird als oligotroph bis mesotroph klassifiziert und 
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1.2 Die Talsperre Klingenberg 
 
Die Talsperre Klingenberg befindet sich ca. 30 km südöstlich von Dresden im Osterzgebirge 
unweit von Dippoldiswalde. Im Einzugsgebiet befindet sich die nur 9 km entfernte Talsperre 
Lehnmühle. Das Einzugsgebiet ist zu 54 % bewaldet und wird zu ca. 38 % 
landwirtschaftlich genutzt. Die Besiedlungsdichte beträgt 32 Einwohner/km2. Die Talsperre 
liegt 390 m über NN und wird als mesotroph eingeordnet. Die durchschnittliche Sichttiefe 
beträgt 3 - 6 m (LTV Sachsen; Sieber, 1992).  
 
1.3 Die Talsperre Saidenbach 
 
Die Talsperre befindet sich in der Nähe von Brand-Erbisdorf bei Freiberg. Mit einem 
Waldanteil von 19 % und einer landwirtschaftlichen Nutzfläche von 73 % des 
Einzugsgebiets wird dieses Einzugsgebiet im Vergleich am intensivsten genutzt. Die 
Besiedlungsdichte ist mit 86 Einwohner/km2 am höchsten. Die Talsperre Saidenbach wird 
als mesotroph eingeordnet. Die Sichttiefe ist sehr variabel und beträgt im Mittel 2,4 - 7 m. 
Mit einer Lage von ca. 439 m über NN liegt diese Talsperre ein wenig höher als die 
Talsperre Klingenberg (LTV Sachsen; Sieber, 1992).  
 
Die wichtigsten Charakteristika der untersuchten Talsperren sind in der Tabelle 2 gegenüber 
gestellt.  
 
Tabelle 2: Charakterisierung der Talsperren Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach 









Cranzahl 3 oligotroph 4 - 6 11,76 
Klingenberg 16 mesotroph 3 - 6 89,62 










Zur Erfassung der in den Talsperren vorkommenden Cyanobakterien wurden Proben vom 
Phytobenthos (epipelischer Biofilm) oder von freischwimmender Biomasse, sogenannter 
Krötenhäute, sowie epiphytischer Biomasse entnommen. Zur Analyse der freigesetzten 
Geruchsstoffe wurden zusätzlich Oberflächenwasserproben und Wasserproben aus 
verschiedenen Tiefen mittels eines Ruttner-Schöpfers (Hydro-Bios Apparatebau GmbH, 
Kiel-Altenhol, Deutschland) entnommen.  
Die Probenahmen erfolgten 2007 aller 14 Tage und 2008 ca. aller acht Wochen (siehe 
Tabelle 3). Zur Entnahme der Proben vom Phytobenthos wurde ein Bodengreifer nach van 
Veen (Hydro-Bios Apparatebau GmbH, Kiel, Deutschland) eingesetzt. Überwiegend wurden 
Proben aus einer Tiefe von 1 - 9 m aus dem Uferbereich entnommen, wobei nicht zu jedem 
Probenahmezeitpunkt das angegebene Intervall ausgeschöpft wurde. Die Proben wurden 
gekühlt transportiert. An der TU Dresden wurde ein Aliquot der Proben in eine 6-Well-
Platte mit etwas Talsperrenwasser (83.1839, Sarstedt AG & Co., Nümbrecht, Deutschland) 
überführt und bis zur mikroskopischen Analyse und der Isolierung einzelner Cyanobakterien 
in einem Kühlschrank (ca. 7 °C mit Licht, Tag-Nacht-Rhythmus 16:8 Stunden) aufbewahrt.  
Zusätzlich wurden in Zusammenarbeit mit der Landestalsperrenverwaltung Sachsen (LTV 
Sachsen, Herr Sudbrack) Unterwasserkamera-Befahrungen zur Einschätzung der räumlichen 
Verbreitung der Cyanobakterien in der jeweiligen Talsperre durchgeführt.  
Die entnommenen Wasser- und Biomasseproben wurden am Institut für Wasserchemie der 
TU Dresden quali- und quantitativ auf Geruchsstoffe untersucht.  
 
2.1 Kontinuierliche Erfassung physikalischer Parameter in der Talsperre 
 
Zur kontinuierlichen Erfassung von physikalischen Parametern wurde in jeder Talsperre ein 
Multi-Sensormodul installiert (Abbildung 8). Dieses wurde mittels Anker und Boje so 
befestigt, dass es sich in ca. 5 m Wassertiefe befand. Der Einsatz der Module erfolgte in den 
Jahren 2007 und 2008 in der Vegetationszeit von April bis November. Es erfolgte die 
Aufzeichnung des Pegels, der Temperatur, der Trübung, des pH-Wertes sowie des O2-
Gehaltes und der O2-Sättigung aller 30 min.  
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Abbildung 8: Die Stromversorgung (a) zu dem Multisensormodul (b). Diese wurden 
mit einem Anker und Bojen als Auftriebskörper stabil im Wasserkörper der Talsperre 
verankert. Dadurch wurde es möglich, die Veränderung der Parameter (Pegel, 
Temperatur, Trübung, pH-Wert sowie der O2-Konzentration und der O2-Sättigung) in 
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Tabelle 3: Durchgeführte Probenahmen an den Talsperren Cranzahl, Klingenberg und 
Saidenbach.  





April 2007 24.04.2007 23.04.2007 30.04.2007 
09.05.2007 03.05.2007 16.05.2007 
25.05.2007 18.05.2007 31.05.2007 Mai 2007 
 29.05.2007  
06.06.2007 01.06.2007  
13.06.2007 07.06.2007 13.06.2007 
20.06.2007 12.06.2007 28.06.2007 
 15.06.2007  
 19.06.2007  
Juni 2007 
 26.06.2007  
04.07.2007 05.07.2007 10.07.2007 
18.07.2007 12.07.2007 26.07.2007 
 19.07.2007  Juli 2007 
 25.07.2007  
01.08.2007 02.08.2007 07.08.2007 
15.08.2007 09.08.2007 21.08.2007 
29.08.2007 16.08.2007  
 23.08.2007  
August 2007 
 28.08.2007  
04.09.2007 06.09.2007 11.09.2007 
13.09.2007 20.09.2007 24.09.2007 September 2007 
19.09.2007   
02.10.2007 04.10.2007 05.10.2007 Oktober 2007 22.10.2007  15.10.2007 
 02.11.2007 14.11.2007 November 2007  26.11.2007  
Dezember 2007 02.12.2007  03.12.2007 
Januar 2008  29.01.2008  
März 2008   11.03.2008 
10.04.2008 04.04.2008 15.04.2008 April 2008   22.04.2008 
Mai 2008 06.05.2008 20.05.2008 06.05.2008 
08.06.2008 20.06.2008 18.06.2008 Juni 2008 26.06.2008   
Juli 2008  22.07.2008 14.07.2008 
August 2008 20.08.2008 28.08.2008 25.08.2008 
08.09.2008 03.09.2008 01.09.2008 September 2008  26.09.2008  
Oktober 2008  29.10.2008 06.10.2008 
November 2008   17.11.2008 
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3 Mikroskopische Bestimmung der Cyanobakterien aus Umweltproben 
 
Die Mikroskopie der entnommenen Mischproben erfolgte mit dem Axioskop 50 (Carl Zeiss 
Jena GmbH, Jena, Deutschland). Zur taxonomischen Einordnung der Cyanobakterien wurde 
die Süßwasserflora von Mitteleuropa (Band 19/2, Komárek und Anagnostidis, 2005) 
genutzt.  
Zur Einordnung der Cyanobakterien nach taxonomischen Merkmalen wurden die Zellgröße 
und Zellgestalt (speziell der terminalen Zellen der Trichome) sowie die Pigmentierung und 
das Vorhandensein von Einschlüssen erfasst. Zumeist konnte somit zumindest die Gattung 
bestimmt werden.  
 
4 Isolierung und Kultivierung von Cyanobakterien 
 
Zur Charakterisierung der Geruchsstoffbildung war die isolierung von Cyanobakterien als 
monoalgische Kulturen erforderlich. Die gewonnenen Ergebnisse lassen einen direkten 
Schluss auf das Geruchsstoffbildungspotential der einzelnen Isolate zu. Die Gewinnung der 
Isolate erfolgte durch die Anwendung der Single-Trichom-Preparation. Die Optimierung der 
zur erfolgreichen Kultivierung erforderlichen Rahmenbedingungen erfolgte im nahezu 
gesamten Untersuchungszeitraum. Entsprechend dem von Rippka (1988) publizierten 
Protokoll erfolgte die Selektion ausgewählter Trichome durch die Überführung von einer 
Agarplatte mit einem Mikrospatel auf eine neue Agarplatte. Neben der Verwendung von 
geeigneten Nährmedien (der Nährstoffverhältnisse im natürlichen Habitat entsprechend) 
wurde auch das Lichtregime, insbesondere der Tag-Nacht-Rhythmus, eingestellt.  
Die Kultivierung einzelner Trichome auf festen Nährböden (BG-11-Agarplatten) war nicht 
erfolgreich, so dass weitere Versuche mit flüssigem Nährmedium durchgeführt wurden. Es 
stellte sich heraus, dass sich die Verwendung von mit flüssigem Nährmedium gefüllten 
DURHAM-Röhrchen für die Kultivierung sehr gut eigneten.  
 
4.1 Die Isolierung von Cyanobakterien  
 
4.1.1 Vorbehandlung der Biomasse  
 
Wenig Biomasse der Cyanobakterien-(Phytobenthos)-Probe aus der Talsperre wurde in ein 
mit ca. 5 mL Glasperlen (Ø 1 - 3 mm, Karl Hecht GmbH&Co KG, Sondheim, Deutschland) 
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und 1 - 5 mL sterilfiltriertem Oberflächenwasser (0,22 µm, TPP Techno Plastic Products 
AG, Schweiz) gefülltes Reaktionsgefäß (15 mL Falcon, TPP) überführt und durch kräftiges 
Schütteln homogenisiert. 10 - 200 µl der Suspension wurde auf einer Wasser-Agarplatte 
(2 %) mit einem gläsernen Drigalski-Spatel gleichmäßig verteilt und mit offenem Deckel 
stehen gelassen, so dass der Wasserfilm eintrocknete. Dadurch wurde die Beweglichkeit der 
Trichome der Cyanobakterien sehr gering.  
 
4.1.2 Vereinzelung der Trichome 
 
Mit Hilfe eines Stereomikroskopes (Thalheim Spezial Optik, Pulsnitz, Deutschland) erfolgte 
die physikalische Vereinzelung der Biomasse. Durch die Ausstattung mit einem 25-fach 
vergrößerndem Okular und einer zweifach vergrößernden Vorsatzlinse werden im 
Zusammenspiel mit der eingebauten, variablen Vergrößerung des Mikroskops 
Vergrößerungen von 50 - 250-fach erreicht. Schon bei der geringsten Vergrößerungsstufe ist 
es möglich, die auf dem Agar liegenden Trichome zu erkennen.  
 
Einzeln liegende Trichome wurden mit dem Mikroskalpell so ausgeschnitten, dass die 
Zellen mit dem Instrument nicht berührt wurden und ein kleiner, quaderförmiger Agarblock 
mit der darauf liegenden Biomasse aus der Petrischale gehoben werden konnte. Dieses 
Agarblöckchen wurde anschließend in ein DURHAM-Röhrchen (Ø 6 mm, Länge 35 mm, 
Karl Hecht GmbH&Co KG, Sondheim) überführt und zur Gewährleistung des 
Gasaustausches mit einem halbierten Wattestäbchen verschlossen. Die DURHAM-Röhrchen 
wurden zuvor autoklaviert sowie mit 120 µl sterilfiltriertem Oberflächenwasser der 
jeweiligen Herkunftstalsperre (0,22 µm, TPP) befüllt und ebenso mit einem halbierten 
Wattestäbchen verschlossen.  
Die Röhrchen werden anschließend im Brutschrank unter blauem Licht (siehe Abbildung 
44, Lichtfarbe 018_2, Narva Lichtquellen GmbH + Co. KG, Brand-Erbisdorf, Deutschland, 
oder Lichtfarbe 67, Osram AG, München, Deutschland) bei maximaler Lichtintensität (2 x 
18 W) inkubiert. Diese Lichtfarbe wurde aufgrund der Absorptionseigenschaften von 
Reinstwasser gewählt. Es konnte festgestellt werden, dass Grünalgen unter dieser 
Beleuchtung nicht wuchsen und demzufolge Kontaminationen mit Grünalgen im Gegensatz 
zu Diatomeen nie auftraten. Daher hat sich die Verwendung dieser Lichtfarbe bestens 
bewährt.  
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Einige filamentöse Cyanobakterien sind in der Lage, sich entsprechend ihres eigenen 
Lichtbedarfs durch die eigene Bewegung in die Zone optimaler Lichteinstrahlung zu 
bewegen (Mullineaux, 2001). Dies trifft vor allem auf Oscillatoria (Nadeau et al., 1999) zu. 
Aus diesem Grund wurden die DURHAM-Röhrchen versuchsweise ab 3 mm unterhalb der 
Flüssigkeitsgrenze bis zum oberen Ende komplett mit schwarzer Farbe bzw. Edding-Stift 
(edding 500, edding International GmbH, Ahrensburg, Deutschland) abgedunkelt. Diese 
partielle Verdunklung führte trotz der Beleuchtung mit voller Intensität (ca. 110 µmol/m2/s) 
zu einer wesentlichen Steigerung der Diversität der kultivierbaren Trichome.  
Dem Gasaustausch geschuldet, verringert sich der Flüssigkeitsstand in den DURHAM-
Röhrchen kontinuierlich. Um dem Unterschreiten der Untergrenze der Abdunklung 
entgegen zu wirken, wurde je nach Flüssigkeitsstand das erste Mal nach ca. drei bis sieben 
Tagen 150 µl 10 %iges N-BG-11 Medium (siehe Tabelle 4) in autoklaviertem 
Oberflächenwasser der jeweiligen Herkunftstalsperre aufgefüllt.  
Der Flüssigkeitsstand sollte nie die, die der Lichtbeweglichkeit der Cyanobakterien 
geschuldet ist, unterschreiten. Ab dem zweiten Auffüllen werden 200 µl vom selbigen 
Medium aufgefüllt sowie das Wattestäbchen ausgetauscht.  
Nach etwa vier Wochen konnte unter dem Binokular eine deutliche Erhöhung der 
Trichomanzahl festgestellt werden.  
Die Inkubation im DURHAM-Röhrchen erfolgte, bis ausreichend Biomasse zum 
Überimpfen in Zellkulturgefäße (83.1810.001, 50 ml, Sarstedt) vorhanden war.  
 
4.2 Die Kultivierung von Cyanobakterien 
 
Die Cyanobakterien wurden in einem speziellen Inkubator bei 22 °C und einem Tag-Nacht-
Rhythmus von 16:8 Stunden und einer Lichtintensität von ca. 50 µmol/m2/s inkubiert.  
Das Grundmodell von Sanyo (MIR-253, Abbildung 9) wurde im Innenraum in vier Ebenen 
aufgeteilt und mit einer Beleuchtungsanlage versehen. Diese besteht aus jeweils zwei 
Leuchtstoffröhren (je 18 W), die die jeweilige Ebene relativ gleichmäßig ausleuchten. Zur 
Verbesserung der Lichtverteilung wurde weiterhin Spiegeleffektfolie auf die Innenseite der 
Tür und beiderseitig auf vier Ebenen angebracht.  
 
Die Inkubation der in den Zellkulturgefäßen befindlichen Cyanobakterien erfolgte mit der 
Lichtfarbe 017 (grün, Narva Lichtquellen GmbH + Co. KG, siehe Abbildung 46). Die 
Lichtmenge wurde auf ca. 50 µmol/m2/s eingestellt.  
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Abbildung 9: Der zur Kultivierung der Cyanobakterien verwendete Brutschrank. Er 
besitzt vier Ebenen, in denen jeweils separat die Lichtintensität und -qualität 
eingestellt werden kann. Der Tag-Nacht-Rhythmus und die Temperatureinstellung ist 
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4.3 Verwendete Nährmedien  
 
Es kamen das Medium (N-)BG-11 als auch modifizierte Varianten mit unterschiedlichen 
Nährstoffkonzentrationen (L- und M-BG-11) zum Einsatz.  
 
Tabelle 4: Zusammensetzung der verwendeten BG-11 Medien.  
 
Medium N-BG-11 
(Stanier et al., 1971) 
g/L             mM 
Medium M-BG-11 
(diese Arbeit) 
g/L         mM 
Medium L-BG-11 
(diese Arbeit) 
g/L          mM 
NaNO3 1,5 17,65 0,5 5,88 0,1 1,17 
K2HPO4 * 3 H2O 0,04 0,18 0,02 0,09 0,02 0,09 
MgSO4 * 7 H2O 0,075 0,30 0,0375 0,15 0,0375 0,15 
CaCl2 * 2 H2O 0,036 0,25 0,018 0,125 0,018 0,125 
Citronensäure 0,006 0,03 0,0003 0,015 0,0003 0,015 
Eisenammoniumcitrat 0,006 0,03 0,0003 0,015 0,0003 0,015 
EDTA 0,001 0,003 0,0005 0,0015 0,0005 0,0015 
Na2CO3 0,02 0,19 0,01 0,095 0,01 0,095 
Trace metal mix A5 + Co 1 mL  1 mL  1 mL  
 
Mit A. dest. auf 1 l auffüllen, den pH-Wert auf 7,4 einstellen und autoklavieren.  
 
Tabelle 5: Zusammensetzung des Trace metal mix A5 + Co (Stanier et al., 1971) 
 Konzentration in g/L 
H3BO3 2,86 
MgCl2 * 4 H2O 1,81 
ZnSO4 * 7 H2O 0,222 
Na2MoO4 * 2 H2O 0,390 
CuSO4 * 5 H2O 0,079 
Co(NO3)2 * 6 H2O 0,049 
 
Mit A. dest. auf 1 l auffüllen und autoklavieren.  
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5 Molekularbiologische Verfahren  
 
5.1 Isolierung der DNA 
 
Zur Extraktion der DNA aus Cyanobakterien und aus Umweltproben wurde das FastDNA 
Spin Kit for soil (Bio 101, USA) eingesetzt.  
Dazu wurde ein Teil der Biomasse (ca. 300 mg) in das im Kit enthaltene Matrix-
Reaktionsgefäß gegeben, das Keramik- und Kieselerdepartikel unterschiedlicher Größe 
beinhaltete. Unter Zugabe von 978 µl Natrium-Phosphat-Puffer und 122 µl MT-Puffer, die 
eine Probenhomogenisierung und Proteindenaturierung bewirkten, wurde das Matrix-
Reaktionsgefäß im FastPrep Instrument für 45 sec in der Einstellung 5,5 geschüttelt. Damit 
wurde eine effektive Lyse aller Zellen erzielt. Die Zelltrümmer der so aufgebrochenen 
Zellen wurden 1 min bei 14.000 x g abzentrifugiert. Der abgenommene und in ein neues 
Eppendorf-Reaktionsgefäß überführte Überstand wurde anschließend mit PPS-Lösung 
(Protein-Präzipitationslösung) versetzt und geschüttelt, wodurch Proteine ausgefällt wurden. 
Nach Zentrifugation bei 14.000 x g für 5 min wurde der Überstand in ein neues Eppendorf-
Reaktionsgefäß überführt und mit 1 mL der DNA-Binding Solution versetzt und geschüttelt. 
Nach 3 min Absetzzeit wurden 500 µl des Überstandes entfernt und je 600 µl der 
abgesetzten Kieselerdematrix auf einen Spin Filter gegeben und 1 min bei 14.000 x g 
zentrifugiert. Daraufhin erfolgte ein Waschschritt durch Zugabe von 500 µl SEWS-M (Salz-
Ethanol-Waschlösung) und 1 min Zentrifugation. Durch weitere 2 min Zentrifugation bei 
14.000 x g wurden die Reste der Waschlösung entfernt. Zum Schluss wurde die DNA mit 
80 µl DES (DNA Elutionslösung) durch 1 min Zentrifugation bei 14.000 x g vom Filter 
eluiert. Die so erhaltene und gereinigte DNA wurde bei -20 °C gelagert und für verschiedene 
PCR-Protokolle eingesetzt. 
 
5.2 Amplifikation von DNA-Fragmenten mittels Polymerasekettenreaktion (PCR) 
 
5.2.1 Verwendete Polymerasemixe 
 
Es wurde der HotMasterMix (733-0120, 5 Prime GmbH Hamburg, Deutschland) sowie der 
JumpStart™ REDTaq® ReadyMix™ Reaction Mix (P0982, Sigma-Aldrich Chemie GmbH, 
München, Deutschland) verwendet.  
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5.2.2 Zusammensetzung des PCR-Mastermixes 
 
HotMasterMix/JumpStart™ REDTaq    10,0/12,5 µl 
Primer 1 (Strangprimer) (10 pmol/µl)      1,0  µl 
Primer 2 (Gegenstrangprimer) (10 pmol/µl)      1,0  µl 
Template-DNA         2,0  µl 
A. bidest.                 auf 25 µl 
 
Bei degenerierten Primern wurde eine Menge von 200 pmol je Reaktionsansatz verwendet. 
 
5.2.3 Verwendete Primer 
 
Alle in dieser Arbeit verwendeten Primer wurden von der Thermofisher Scientic GmbH in 
Ulm synthetisiert.  
 
Tabelle 6: Verwendete Primer.  
Primer Sequenz (5´-3´) Zielgen 
CycFW TGGTAYGTITGGGTITTYTTYTTYGAYGAYCAYTT geoA 
CycRW CATRTGCCAYTCRTGICCICCISWYTGCCARTCYTG geoA 
M13_CycFW-
SHORT 
TGTAAAACGACGGCCAGT G GGT ITT YTT 
YTT YGA YGA YCA YTT 
geoA 
(f. Sequenzierung) 
RuBisCo_FW GTIGGIAAYGTITTYGKITTYAARGC rbcL 







Vect57 GATCGAAGGAGAGGACGCTGTCTGTCGAAGGTAAGAACGGACGAGAGAAGGGAGAG Vectorette-System 
Vect53 CTCTCCCTTCTCGAATCGTAACCGTTCGTACGAGAATCGCTGTCCTCTCCTTC Vectorette-System 
ForCycA GGATTGCTAACCCCATTGAATA geoA 
RevCycA GATAAGCCTTAGCCCCTACCA geoA 
Primer AF GCAACAGTTTCAACACATCGTTAAG Vectorette-geoA 
Primer AR CCTAAACCCAAAGTAGCGTATAACGA Vectorette-geoA 
Primer BF TTAAGACTGAATTACCAGCCCTTTTC Vectorette-geoA 
Primer BR TAAACCTGTAGGCCAGCCTAAAATC Vectorette-geoA 
Primer CF AAGTACCCGCGAAAAACTAATGAAA Vectorette-geoA 
Primer CR CTTCCTGTTGATTCATGTAGCGACTC Vectorette-geoA 
RW(438)TCYC GTGGGGCCAATAACCAATC geoA1 
RW(402)TCYC AGTTTCGGCTTCTTCGTTCA geoA1 




Tabelle 7: Verwendete PCR-Programme.  
 rbcL geoA 
Initiale Denaturierung 95 °C 2 min  2 min  
Denaturierung 95 °C 0,5 min 0,5 min 
Annealing 55 °C 1 min 1 min 
Extension1 72 °C 1:30 min 
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Finale Extension1 72 °C 10 min  10 min  
 
1 Die Temperatur wurde der Polymerase angepasst, und betrug bei Verwendung des 
HotMasterMix 68 °C, und bei der JumpStart™ REDTaq® 72 °C.  
 
5.3 Nachweis der PCR-Produkte mittels Agarose-Gelelektrophorese 
 
Nach der PCR wurde die Fragmentlänge der Amplifikationsprodukte mittels Agarose-
Gelelektrophorese verifiziert. Dazu wurde ein Aliquot von 4 - 6 µl jeder PCR-Reaktion mit 
1 µl Agarosegel-Ladepuffer (98-0034, Peqlab Biotechnologie GmbH, Erlangen, 
Deutschland) gemischt und auf ein Agarosegel (1,5 % [w/v]) aufgetragen. Die Laufzeit 
richtete sich nach der Laufweite der unteren Farbstoffbande, die aus der elektrophoretischen 
Auftrennung der Farbstoffe aus dem Ladepuffer hervorgeht. Als Längenstandard wurde je 
nach der zu erwartenden Länge des PCR-Produktes ein geeigneter DNA-
Molekulargewichtsmarker (100 bp Leiter, Peqlab) mitgeführt. Nach Beendigung der 
Elektrophorese wurde das Gel in eine wäßrige Ethidiumbromidlösung (1 µg/ml) gelegt und 
für mindestens 20 min inkubiert. Die Dokumentation der DNA erfolgte durch Bestrahlung 
mit UV-Licht (λ=254 nm) mit einem digitalen Gel Dokumentations System (DH-3032, 
biostep GmbH, Leipzig, Deutschland).  
 
Zusammensetzung des Elektrophoresepuffers TBE (10-fach konzentriert, pH 8,3): 
 
Tris Base       1,0 M 
Borsäure       8,3 M 
EDTA      0,01 M 
 
MATERIAL UND METHODEN 
 37 
Ethidiumbromid-Stammlösung (1 %):  
 
Ethidiumbromid   0,01 g 
A. dest              10,0  mL 
 
Gebrauchsfertige Färbelösung: 0,4 mL Ethidiumbromid-Stammlösung in 400 mL A. dest 
lösen.  
 
5.4 Aufreinigung der PCR-Produkte 
 
Um die amplifizierte DNA von den überschüssigen Komponenten der PCR-Reagenzien zu 
reinigen, wurde das QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen GmbH, Hilden, Deutschland) 
verwendet.  
Bei diesem Reinigungsverfahren werden die Primer, Nukleotide, Polymerase sowie die 
Salze des Puffers von der DNA abgetrennt. Das Volumen an PCR-Produkt wurde dazu mit 
dem vierfachen Volumen an Puffer PB gemischt und in eine QIAquick-Spinsäule pipettiert 
und 1 min bei 10.000 x g zentrifugiert. Anschließend wurde die Säule mit 750 µl 
ethanolhaltigen Puffer PE gefüllt und ebenfalls mit selbigen Parametern zentrifugiert. Bei 
diesem Schritt werden alle an der Matrix gebundenen kurzen DNA-Fragmente (Nukleotide, 
Primer) von der Säule gewaschen. Durch Wiederholung der Zentrifugation der Säule wurde 
die restliche Waschlösung entfernt. Zur Elution der DNA von der Säule wurde diese in ein 
neues Eppendorf-Reaktionsgefäß eingesetzt, 30 oder 50 µl Aqua dest direkt auf die 
Membran der Säule pipettiert und ebenfalls 1 min bei 10.000 x g zentrifugiert. 
 
5.5 Anwendung des Vectorette-Systems zur Bestimmung der 5´-flankierenden Sequenz 
 
Zur Bestimmung der 5´-seitigen Sequenz von geoA1 wurde das Vectorette-System (Ko et 
al., 2003) eingesetzt. Durch die Hybridisierung der Oligos Vect57 und Vect53 wurde ein 
doppelsträngiges DNA-Molekül (Vectorette) mit einem einzelsträngigen Überhang, welcher 
zu BamHI/BglII geschnittener DNA kompatibel ist, erhalten.  
Circa 100 ng genomische DNA von Phormidium sp. wurde für einen 
Restriktionsenzymverdau mit BamHI (Fermentas GmbH, St. Leon-Rot, Deutschland) und 
BglII (Fermentas GmbH) nach Angaben des Herstellers eingesetzt. 30 ng der geschnittenen 
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DNA wurden mit 6,6 pmol Vectoretten-Moleküle in einem Gesamtvolumen von 300 µl 
ligiert.  
Nach erfolgter Ligation wurden Vectorette- und geoA1-spezifische Primer (RW(438)TCYC, 
RW(402)TCYC) zur Amplifikation des 5´seitigen Bereiches von geoA1 genutzt.  
 
5.6 Bestimmung der 3´-flankierenden Sequenz 
 
Zur Sequenzierung des 3´-seitigen Bereiches von geoA2 wurden 100 ng genomische DNA 
von Phormidium sp. für einen Restriktionsenzymverdau mit PagI (Fermentas GmbH) nach 
Angaben des Herstellers eingesetzt. Die geschnittene DNA wurde zirkularisiert und für 
Nested-PCR-Reaktionen mit den Primerpaaren AF/AR, BF/BR, und CF/CR genutzt. Die 
erhaltenen PCR-Produkte wurden entsprechend den Angaben in Kapitel IV, Punkt 5.4 
aufgereinigt und sequenziert.  
 
5.7 Sequenzierung der PCR-Produkte 
 
Die Aufreinigung und Sequenzierung der PCR-Produkte (rbcL und geoA) erfolgte durch die 
Firma GATC Biotech AG (Konstanz, Deutschland). Die übrigen PCR-Produkte wurden vor 




Die Kontrolle und Nacheditierung der generierten Sequenzen erfolgte mittels des 
Programms CodonCode Aligner (Version 2.0.6, CodonCode Corporation). 
Sequenzalignments als Basis zur Erstellung von Dendrogrammen wurden mittels des 
Programmpakets MacMolly Tetra (Version 3.10, Soft Gene GmbH, Deutschland) erstellt. 
Anschließend erfolgte die Angleichung der Sequenzlängen.  
Zur Erstellung der phylogenetischen Bäume wurde die MEGA-Software Version 5.0 (Beta-
Version, Tempe, USA) mit 10000 Bootstraps und Neighbour-Joining genutzt. Die 
Referenzsequenzen stammen aus der NCBI-Datenbank.  
Zusätzlich wurde mit dem Programm BLASTN (basic local alignment search tool für 
Nukleotid-Sequenzen) ein Sequenzabgleich mit der NCBI-Datenbank durchgeführt.  
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Die Bestimmung der Ähnlichkeit der Geosminfreisetzung erfolgte durch eine Clusteranalyse 
mittels der Software BioNumerics 6.0 der Firma Applied Maths (Sint-Martens-Latem, 
Belgien). Dabei wurden zunächst mittels des Bray-Curtis-Koeffizienten 
Ähnlichkeitsmatrizes errechnet. Darauf basierend erfolgte die Berechnung der 
Dendrogramme mittels der Neighbour-Joining Methode.  
 
6 Bestimmung des Geruchsstoffbildungspotentials benthischer Cyanobakterien 
 
Diese Bestimmung erfolgte auf Grundlage der Bestimmung der Proteinmasse sowie des 
Geruchsstoffgehalts im Kultivierungsmedium und der Biomasse bei ausgewählten Isolaten. 
Die ermittelten Geruchsstoffgehalte wurden auf die jeweilige totale Proteinmasse der 
Cyanobakterienkultur bezogen.  
 
6.1 Bestimmung der Proteinmasse 
 
Zur Bestimmung der Proteinmasse der Cyanobakterienkulturen wurde der Pierce® BCA 
Protein Assay Kit (23225, Pierce, Rockford, USA) nach Angaben des Herstellers verwendet. 
Die Cyanobakterienkultur wurde zur Ablösung der Biomasse vom Zellkulturgefäß 
geschüttelt und nachfolgend in einem 15 mL Falcon (Greiner Bio-One GmbH, 
Frickenhausen, Deutschland) mit 7400 x g für 10 min abzentrifugiert. Der Überstand 
(Nährmedium) wurde verworfen und das Falcon erneut mit Homogenisat aufgefüllt und 
zentrifugiert. Diese Schritte wurden so lange wiederholt, bis die gesamte Biomasse als Pellet 
vorlag. Zu dieser Biomasse der Cyanobakterien wurden 12,5 mL A. dest und ca. 
35 Keramikkügelchen (116540412, MP Biomedicals Europe, Frankreich) gegeben. Die 
Homogenisation der Biomasse erfolgte mit/bzw. im Bead beater (MM200, Retsch GmbH, 
Haan, Deutschland) für 3 min bei 30 Hz. Von einem Aliquot des Homogenisats wurde die 
Bestimmung der Proteinkonzentration und der enthaltenen Geruchsstoffe durchgeführt.  
 
7 Statistische Auswertung 
 
Die Statistische Auswertung der Werte aus der Ermittlung des Geruchsstoff-
bildungspotentials benthischer Cyanobakterien wurden mit der Software R (Version 2.9.2; 
2009-08-24; R Development Core Team, 2011) unter Verwendung des Mixed Effect 
Modells (lme; Crawley, 2009; Pinheiro und Bates, 2000) berechnet. Zur Auswertung der 
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erhobenen Messwerte einer Kultur unter verschiedenen Bedingungen ist dieses Modell sehr 
gut geeignet. Es ermöglicht, Einflüsse getrennter Parameter auf Signifikanz zu untersuchen. 
Basierend auf dem Algorithmus nach Laird und Ware (1982) wird ermöglicht 
Messwertschwankungen als zufällig zu betrachten, oder auf den Einfluss eines Parameters 
zurückzuführen. Dem folgend wurden immer die Einflüsse der Isolate und zusätzlich des 
Mediums oder der Lichtfarbe (oder beide) als zufällig gegeben analysiert und der Einfluss 
der anderen Einflussgröße bestimmt.  
Die Pemutationsanalysen (perm.test; Hothorn und Hornik, 2011) wurden ebenso wie die 
Korrelationen nach Pearson (cor.test, method="pearson") und nach Spearman 





V ERGEBNISSE  
 
1 Vorkommen benthischer Cyanobakterien in den Talsperren 
 
Durch regelmäßige Probenahmen an den Talsperren (siehe Tabelle 3) wurden das 
Vorkommen und die Zusammensetzung der Gemeinschaft benthischer Cyanobakterien durch 
Mikroskopie sowie die Konzentration der Geruchsstoffe im Oberflächenwasser in den 
Talsperren Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach charakterisiert.  
Diese Untersuchungen sollten einen Einblick in das Auftreten von Cyanobakterien unter 
natürlichen Bedingungen geben und waren daher noch weit von den Möglichkeiten einer 
quantitativen Erfassung entfernt.  
 
1.1 Talsperre Cranzahl 
 
1.1.1 Klimatische Bedingungen 
 
In der Abbildung 10 ist der Verlauf der Globalstrahlung, der Lufttemperatur und der 
Niederschläge für den Zeitraum vom 01.01.2007 bis 31.12.2008 dargestellt.  
 
 
Abbildung 10: Verlauf der klimatischen Parameter für die Talsperre Cranzahl. Die 
Darstellung beruht auf den Tagesmittelwerten. Die Temperatur- und 
Niederschlagswerte sind die Mittelwerte der Stationen Fichtelberg und Marienberg des 
Deutschen Wetter Dienstes (DWD).  
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Tabelle 8: Vergleich der Monatsmittelwerte der Lufttemperatur und der 
Globalstrahlung für die Talsperre Cranzahl von 2007 bis 2008. Fett gedruckte Werte 
kennzeichnen einen Temperaturunterschied von ≥ 2 °C im Vergleich beider Jahre. 
(Quelle: DWD)  
 
Lufttemperatur [°C] 
2007         2008 
Globalstrahlung [W/m2] 
2007             2008 
Januar 0,3 -0,3 23,9 35,3 
Februar 0,2 0,4 62,5 76,4 
März 2,3 -0,3 111,9 104,3 
April 7,8 3,8 237,1 142,9 
Mai 11,1 10,7 216,9 212,3 
Juni 14,1 13,6 203,7 218,8 
Juli 14,0 14,4 196,6 203,9 
August 13,6 13,8 188,6 180,9 
September 8,6 8,7 104,8 106,5 
Oktober 4,9 6,1 72,5 84,5 
November -0,3 2,2 38,8 49,4 
Dezember -0,9 -2,1 33,8 29,9 
 
In der graphischen Darstellung der klimatischen Parameter (Abbildung 10) und dem 
Vergleich der Monatsmittelwerte in Tabelle 8 ist zu erkennen, dass vor allem die Monate 
März und April im Jahr 2007 mit 2 bzw. 4 °C wärmer waren. Der Verlauf der Globalstrahlung 
ist für beide Jahre ähnlich.  
 
1.1.2 Hydrophysikalische Parameter 
 
Die Wasserqualität in den Talsperren wird kontinuierlich durch die Messung verschiedener 
Parameter überwacht. Die wichtigsten Parameter sind Sichttiefe, Trübung, pH-Wert, O2-
Konzentration, Leitfähigkeit und die Wassertemperatur. Weitere wichtige Messungen, wie z. 
B. die Erfassung der Dominanzstruktur des Phytoplanktons, erfolgen diskontinuierlich.  
In Abbildung 11 sind ausgewählte Ergebnisse der regelmäßigen Kontrolle der epilimnischen 





Abbildung 11: Verlauf von hydrophysikalischen Parametern der epilimnischen 
Mischprobe (O2, O2-Sättigung, pH und Wassertemperatur) für die Talsperre Cranzahl 
von Januar 2007 bis Dezember 2008. (Quelle: LTV Sachsen)  
 
Neben den ausgewählten hydrophysikalischen Parametern besitzt möglicherweise ebenso der 
Pegelstand einen beträchtlichen Einfluss auf die Entwicklung und das Vorkommen von 




Abbildung 12: Verlauf des Pegelstandes der Talsperre und des Zuflusses in die 
Talsperre Cranzahl im Untersuchungszeitraum vom 01.01.2007 bis 31.12.2008. (Quelle: 
LTV Sachsen)  
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Die dargestellten Verläufe verschiedener Parameter in der Abbildung 11 und Abbildung 12 
lassen saisonale Veränderungen, sowie die kontinuierliche Abnahme des Pegels ab Juni 2008, 
erkennen.  
 
1.1.3 Benthische Cyanobakterien 
 
In der Talsperre Cranzahl wurden bereits zu Beginn der Untersuchungen im Mai 2007 
großflächige Phytobenthos-Matten gefunden. Diese erstreckten sich hauptsächlich am 
westlichen und östlichen Ufer von ca. 1 - 7 m Wassertiefe mit einem Deckungsgrad nahe 
100 % (siehe Abbildung 13).  
 
Die Phytobenthos-Matte (siehe Abbildung 14) war etwa 0,5 - 1 cm hoch, wuchs auf Kies 
unterschiedlicher Körnung und war im gesamten Untersuchungszeitraum 2007 bei Vollstau 
an den in Abbildung 13 eingezeichneten Stellen auffindbar.  
 
 
Abbildung 13: Vorkommen von benthischen Cyanobakterien in der Talsperre Cranzahl. 
Mit dem roten Stern ist der Standort des Multisensormoduls gekennzeichnet. Linkes 
Bild: Luftbild der Talsperre (Quelle: Weltkarte.com); Rechtes Bild: Umriss der 
Talsperre (schwarze Linie), grüne Linie - Matten benthischer Cyanobakterien 2007; 1, 





Abbildung 14: Die epipelische 
Algenvegetation der Talsperre Cranzahl in 
etwa 4 m Tiefe. Die Pigmentierung ist 
unterschiedlich und der Deckungsgrad 
nahezu 100 %.  
 
Abbildung 15: Entnommene Phytoben-
thosbiomasse aus ca. 5 m Tiefe. Die 
Originalfarbe ist dunkelgrün.  
 
Der epipelische Aufwuchs bestand neben Diatomeen und vereinzelt Characeen zum größten 
Teil aus Cyanobakterien der Gattungen Oscillatoria, Phormidium, Limnothrix, 
Pseudanabaena und Geitlerinema und ähnelte sich stark in der Zusammensetzung in allen 
untersuchten Proben.  
 
 
Abbildung 16: Verschiedene Trichome von Oscillatoria sp (1). und Phormidium sp. (2) 
im epipelischen Phytobenthos der Talsperre aus 5 m Tiefe.  
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Mit der Bildung von „Krötenhäuten“ (an der Wasseroberfläche schwimmende Biomasse vom 
Phytobenthos) wurde im Sommer 2007 festgestellt, dass sich die epipelischen Cyanobakterien 
aktiv vermehrten und dementsprechend Bereiche mit „loser Biomasse“ auf dem Sediment 
vorhanden gewesen sein mussten. Solche flächigen Gebilde entstehen dadurch, dass 
Cyanobakterien den bei der Photosynthese entstehenden Sauerstoff in gasförmiger Form 
abgeben. Dadurch können sich bei starker Sonneneinstrahlung größere Gasbläschen unter den 
Matten bilden. Mit der Zeit wird der Auftrieb so groß, dass sich die Biomasse von der 
Sedimentoberfläche ablöst und an der Wasseroberfläche treibt. Da meist Sediment an der 
Biomasse hängt, gab die charakteristische Farbe des Sediments (braun) dieser Erscheinung 
den Namen Krötenhaut. Sie traten vorwiegend im Stauwurzelbereich und im Bereich der 
Bootsanlegestelle am westlichen Ufer auf.  
Im Stauwurzelbereich konnte im Zeitraum von Juli bis September 2007 ein starker 
epiphytischer Bewuchs auf den submersen Makrophyten festgestellt werden. Dieser wurde 
von Phormidum sp. dominiert.  
 
 
Abbildung 17: Bewuchs von Unterwasserpflanzen mit Cyanobakterien (Phormidium sp., 
siehe dunkle Bereiche an der Pfeilspitze) im Stauwurzelbereich. In der Biomasse dieser 
Cyanobakterien war eine hohe Konzentration von Geosmin nachweisbar.  
 
Im Spätsommer 2007 konnte beobachtet werden, dass die bislang besonnten und flach vom 
Wasser bedeckten, aber trotzdem unbewachsenen Randbereiche des westlichen Ufers in 
geringer Wassertiefe von ca. 0,5 m von Cyanobakterien besiedelt wurden und sich dunkelgrün 






Abbildung 18: Wachstum von benthischen Cyanobakterien (vorwiegend Phormidium 
sp.) im Uferbereich der Talsperre Cranzahl im September 2007.  
 
Im Verlauf des Untersuchungsjahres 2008 konnten die Phytobenthos-Matten nur noch in 
deutlich geringerem Umfang und hauptsächlich im Stauwurzelbereich bei unveränderter 
Zusammensetzung in einer vorwiegenden Wassertiefe von 3 - 4 m nachgewiesen werden. Wie 
es die in Abbildung 11 und Abbildung 12 dargestellten Verläufe der hydrophysikalischen 
Parameter und des Pegelstandes zeigen, können ausser den saisonalen Veränderungen keine 
konkreten Hinweise auf diesen Befund abgeleitet werden. Der Staupegel der Talsperre stieg 
im weiteren Verlauf des Jahres 2007 für wenige Monate um bis zu etwa 0,5 m an, veränderte 
sich sonst aber nicht. Lediglich die Lufttemperaturen waren im Frühjahr 2007 und im 
Besonderen im April höher als im Frühjahr 2008.  
 
1.1.4 Nachweis von Geruchsstoffen 
 
In der Biomasse der Cyanobakterien bzw. im Phytobenthos waren ständig Geruchsstoffe 
nachweisbar. Diese konnten sowohl olfaktorisch als auch analytisch nachgewiesen und 
charakterisiert werden. In jeder Probe waren vor allem Geosmin und 2-MIB nachweisbar. 
Obwohl diese kontinuierlich in der Biomasse enthalten waren, wurden im Oberflächenwasser 





Abbildung 19: Verlauf der Konzentrationen von Geosmin, 2-MIB und β-Cyclocitral im 
Oberflächenwasser (entnommen aus ca. 0,3 m Wassertiefe) der Talsperre Cranzahl von 
Mai 2007 bis August 2008 am Standort des Multi-Sensor-Moduls (roter Stern in 
Abbildung 13). Der Darstellung liegt ein Messwert pro Datenpunkt zu Grunde.  
 
In der Talsperre konnten größere Vorkommen von Characeen (Armleuchteralgen) 
nachgewiesen werden. Die analytische Untersuchung der Biomasse dieser Algen zeigte, dass 
diese neben vielen anderen flüchtigen Verbindungen ebenfalls Geosmin freisetzen können.  
Die Abbildung 19 stellt den zeitlichen Verlauf der Geruchsstoffkonzentrationen im 
Oberflächenwasser dar. Es lässt sich erkennen, dass die Konzentrationen der Geruchsstoffe 
kaum über 10 ng/L anstiegen. Die Konzentrationen lagen damit knapp oberhalb der 
Geruchsschwellenkonzentration von Geosmin und 2-MIB, aber in Anbetracht des nahezu 
100 %igen Bedeckungsgrades des Sediments im Randbereich mit Cyanobakterien wären 
deutlich höhere Geruchsstoffkonzentrationen zu erwarten gewesen.  
Zur genaueren Charakterisierung der Freisetzung der Geruchsstoffe wurde die vertikale 










Abbildung 20: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Cranzahl am 01.08.2007. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB, Geosmin 
und β-Cyclocitral von 0 - 21 m Wassertiefe. Der Darstellung liegt ein Messwert pro 
Datenpunkt zu Grunde. Der Temperaturverlauf wurde nicht bestimmt.  
 
Es ist zu erkennen, dass sich die Konzentrationen der Geruchsstoffe β-Cyclocitral und 2-MIB 
mit zunehmender Tiefe veränderten, und Maximalkonzentrationen bei einer Tiefe von 6 m 
und 12 m aufwiesen. Diese Abbildung zeigt, dass es durchaus sinnvoll sein kann, nicht nur im 
Oberflächenwasser den Geruchsstoffgehalt zu bestimmen, obwohl die Geruchsstoff-
konzentrationen eigentlich nur bis zu der Tiefe der vorkommenden benthischen Matten 
ansteigen sollten. Daher war der Nachweis des mutmaßlich metalimnischen Maximums von 
2-MIB in einer Tiefe von 12 m sehr überraschend.  
Zur Bestätigung dieser Geruchsstoffverteilung wurde die Verteilungsanalyse von 
Geruchsstoffen im Wasserkörper am 4. und 13. September 2007 mit der zusätzlichen 






Abbildung 21: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Cranzahl am 04.09.2007. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB, Geosmin 
und β-Cyclocitral sowie der Temperatur von 0 - 20 m Wassertiefe. Der schwarze 
Rahmen kennzeichnet die Sprungschicht, in der sich 2-MIB anreicherte. Lediglich die 
Temperatur zeigte eine starke Korrelation zur Verteilung des 2-MIB. Der Darstellung 
liegt ein Messwert pro Datenpunkt zu Grunde.  
 
 
Abbildung 22: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Cranzahl am 13.09.2007. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB, Geosmin 
und β-Cyclocitral sowie der Temperatur von 0 - 20 m Wassertiefe. Der schwarze 
Rahmen kennzeichnet die Sprungschicht in der sich vor allem 2-MIB anreicherte. Der 
Darstellung liegt ein Messwert pro Datenpunkt zu Grunde.  
 
Die Ergebnisse der weiteren Geruchsstoffanalysen zeigten eine starke Korrelation der 
Konzentration von 2-MIB mit der Temperatur. Dies lässt darauf schließen, dass sich der 
Geruchsstoff in der Sprungschicht angereichert hatte. Am 13. September hatte sich die 
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Sprungschicht im Vergleich zum 4. September um einige Meter nach unten verlagert. Dies 
deutet auf die herbstliche Vergrößerung des Epilimnions durch zurückgehende Luft- und 
nachfolgend Wassertemperaturen hin. In dem am 13. September 2007 bereits auf ca. 13,5 °C 
abgekühlten Wasser konnte die Anreicherung von 2-MIB in nur noch sehr viel geringerem 
Umfang festgestellt werden.  
Um eine planktische Quelle für 2-MIB ausschließen zu können, wurden am 4. September 
2007 Wasserproben aus den betreffenden Horizonten entnommen, die Biomasse abfiltriert, 
mikroskopiert sowie auf enthaltene Geruchsstoffe untersucht. Mikroskopisch konnten keine 
Besonderheiten, wie z. B. massenhaftes Vorkommen einer Spezies, festgestellt werden. 
Ausserdem konnten keine Geruchsstoffe in der Biomasse nachgewiesen werden. Die 
Anreicherung von Geruchsstoffen im Metalimnion lässt den Rückschluss zu, dass der 
vertikale Stoffaustausch bzw. die Stabilität des Wasserkörpers (thermische Schichtung) sehr 
klein bzw. groß war. Es blieb jedoch unklar, welche Parameter zu der Anreicherung des von 
den benthischen Cyanobakterien freigesetzten 2-MIBs in diesen Wasserhorizonten führten, da 
auch durch die Kamerabefahrung am 19. September in der Tiefe der Sprungschicht auf dem 
Sediment kein Phytobenthos festgestellt wurde.  
 
Im zweiten Untersuchungsjahr war bereits mit Beginn der Probenahmen ein starker Rückgang 
der Abundanz des Phytobenthos zu verzeichnen. Zusätzlich konnte keine wesentliche 
Vermehrung des verbliebenen Phytobenthos beobachtet werden. Daher kam es zu keiner 
feststellbaren deutlichen Freisetzung von Geruchsstoffen, auch nicht im Zuge des 




1.2 Talsperre Klingenberg 
 
1.2.1 Klimatische Bedingungen 
 
Der zeitliche Verlauf der klimatischen Parameter (Lufttemperatur, Globalstrahlung und 
Niederschläge) vom 01.01.2007 bis 31.12.2008 ist in Abbildung 23 dargestellt.  
 
 
Abbildung 23: Verlauf der klimatischen Parameter für die Talsperre Klingenberg. Die 














Tabelle 9: Vergleich der Monatsmittelwerte der Lufttemperatur und der 
Globalstrahlung für die Talsperre Klingenberg von 2007 bis 2008. Fett gedruckte Werte 
kennzeichnen einen Temperaturunterschied von ≥ 2 °C im Vergleich beider Jahre. 
(Quelle: DWD)  
 
Lufttemperatur [°C] 
2007         2008 
Globalstrahlung [W/m2] 
2007             2008 
Januar 4,0 2,9 30,6 33,8 
Februar 3,3 3,6 54,1 - 
März 5,1 3,4 115,9 - 
April 9,3 7,0 219,3 144,4 
Mai 13,5 13,4 236,2 242,4 
Juni 16,9 16,2 234,4 259,6 
Juli 17,3 17,2 203,3 210,5 
August 16,4 17,0 194,8 183,5 
September 11,6 11,5 119,1 122,8 
Oktober 7,0 8,4 74,3 82,5 
November 2,2 4,6 28,8 35,6 
Dezember 0,5 1,1 27,3 22,8 
 
Der Abbildung 23 und der Monatsmittelwerte in Tabelle 9 ist zu entnehmen, dass vor allem 
der Monat April 2007 mit 9,3 °C monatlicher Durchschnittstemperatur deutlich wärmer war 
als der gleiche Monat im Jahr 2008. Dieser Befund korreliert indirekt mit den 
Niederschlagsmengen. Im Jahr 2007 war es vom 24. März bis zum 6. Mai mit lediglich 1,2 
L/m2 praktisch niederschlagsfrei, während im selben Zeitraum 2008 mehr als 139 L/m2 zu 
verzeichnen waren.  
 
1.2.2 Hydrophysikalische Parameter 
 
Ausgewählte Ergebnisse der regelmäßigen Kontrolle des Wassers der Talsperre Klingenberg 
anhand der epilimnischen Mischprobe (meist aus einer Mischung von Wasser aus einer Tiefe 
von 0 - 6 m) sind in Abbildung 24 dargestellt. 






Abbildung 24: Verlauf von hydrophysikalischen Parametern (O2, O2-Sättigung, pH und 
Wassertemperatur) für die Talsperre Klingenberg von Januar 2007 bis Dezember 2008. 
(Quelle: LTV Sachsen)  
 
Abbildung 25: Verlauf des Pegelstandes der Talsperre und des Zuflusses in die 
Talsperre Klingenberg im Untersuchungszeitraum vom 01.01.2007 bis 31.12.2008. 
(Quelle: LTV Sachsen)  
 
In den graphischen Darstellungen ist ersichtlich, dass der Pegelstand und der Zufluss in die 
Talsperre stärker variierten. Diese Schwankungen sind auf Vorbereitungsarbeiten im Zuge der 
Komplettsanierung der Staumauer zurückzuführen. Ermöglicht werden derartige Steuerungen 
des Pegels und der Zuflüsse durch die 6 km flussaufwärts gelegene Talsperre Lehnmühle. Aus 
diesem Reservoir und zusätzlich der Revierwasserlaufanstalt kann Wasser für die Stadt 
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Dresden (Wasserwerk Coschütz) über die Talsperre Klingenberg bzw. eine 
Umgehungswasserleitung bereitgestellt werden, so dass der Staupegel der Talsperre 
Klingenberg unabhängiger vom eigentlichen Zufluss und der Rohwasserentnahme her 
reguliert werden kann.  
Allerdings stellen starke Schwankungen des Wasserspiegels eher den Normalfall bei 
Talsperren dar. Bei der Talsperre Saidenbach ist z. B. in Trockenjahren eine Absenkung um 
10 m noch als "normal" anzusehen. Daher nimmt die Talsperre Klingenberg diesbezüglich 
eine Sonderstellung ein, da dort durch eine vorgeschaltete wesentlich größere Talsperre 
Lehnmühle der Stauspiegel bei normalem Betrieb einigermaßen konstant gehalten werden 
kann.  
 
1.2.3 Benthische Cyanobakterien  
 
In der Talsperre Klingenberg konnten zu Beginn der Untersuchungen im April 2007 neben 
Resten abgestorbener phytobenthischer Matten aus dem Vorjahr kaum benthische 
Cyanobakterien festgestellt werden. Durch optimale Wachstumsbedingungen, insbesondere 
höhere Temperaturen und Sonneneinstrahlung (Abbildung 23 und Abbildung 24) und die 
kontinuierliche Abnahme des Staupegels, war innerhalb kurzer Zeit feststellbar, dass sich im 
Stauwurzelbereich sowie den westlich und weniger lichtexponiert gelegenen Buchten im 
Bereich von ca. 1 - 5 m Wassertiefe benthische Cyanobakterien stark entwickelten. Es kam zu 
einer Massenentwicklung, die Mitte Juni 2007 den Höhepunkt erreichte. Diese führte dazu, 
dass massiv Krötenhäute an der Wasseroberfläche trieben und dadurch die Verbreitung der 
Cyanobakterien deutlich unterstützt wurde.  
In Abbildung 26 sind die Bereiche gekennzeichnet, in denen im Untersuchungszeitraum 
benthische Cyanobakterien nachgewiesen werden konnten. Das Phytobenthos der Talsperre 
Klingenberg wurde von Cyanobakterien der Ordnung Oscillatoriales dominiert.  
Neben Vertretern der Gattungen Pseudanabaena und Limnothrix wurden vor allem 
hauptsächlich die Gattungen Oscillatoria und Phormidium festgestellt.  
Durch eine seit längerer Zeit geplante Überleitung von Wasser aus der Talsperre Lehnmühle, 
die bei Normalbetrieb selbstverständlich ist, konnte ab Mitte Juni der Staupegel relativ schnell 
um ca. 4 m erhöht und somit die Massenentwicklung erfolgreich gestoppt werden. Einerseits 
führte das zugeleitete Wasser zu einer Verdünnung der freigesetzten Geruchsstoffe und 
andererseits zur Abschwächung der Sonneneinstrahlung in den Wachstumshorizonten der 
benthischen Cyanobakterien. Bis in den Herbst hinein konnte das Phytobenthos an einzelnen 
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Stellen weiterhin nachgewiesen, aber ein nochmaliges intensiveres Wachstum nicht 
beobachtet werden.  
 
 
Abbildung 26: Vorkommen von benthischen Cyanobakterien in der Talsperre 
Klingenberg. Mit dem roten Stern ist der Standort des Multi-Sensor-Moduls für 2007 
bzw. 2008 gekennzeichnet. Linkes Bild: Luftbild der Talsperre (Quelle: Weltkarte.com); 
Rechtes Bild: Umriss der Talsperre (schwarze Linie), grüne Linie - Matten benthischer 
Cyanobakterien. 1, Dunkle Bucht; 2, Lange Bucht; 3, kleine Bucht; 4, 
Stauwurzelbereich; 5, Staumauer; 6, vor Stauwurzel; 7, Bucht neben Versuchsstrecke;  
 
Abbildung 27: Blick auf das epipelische 
Phytobenthos der Talsperre Klingenberg 
im Juni 2007. Die intensive 
Sonneneinstrahlung führte zur massiven 
Bildung von Sauerstoffbläschen und damit 
zum massenhaften Auftreiben von 
Krötenhäuten.  
 
Abbildung 28: Morphotypen benthischer 
Cyanobakterien: Phormidium sp. 
(schwarzer Pfeil) und Oscillatoria sp. 




Im Untersuchungsjahr 2008 wurden zunächst nur im Stauwurzelbereich der Talsperre 
Vertreter der Gattung Phormidium im Phytobenthos festgestellt. Eine stärkere Vermehrung 
von Cyanobakterien blieb bis Mitte Juli aus. Durch eine notwendige Absenkung des 
Staupegels verbesserten sich die Wachstumsbedingungen für das Phytobenthos enorm. So 
kam es wiederum vor allem im Stauwurzelbereich und in den linksseitig gelegenen Buchten 
(Nr. 1 - 4 in Abbildung 26) zu einer massiven Vermehrung von Cyanobakterien mit starker 
Bildung von Krötenhäuten. Dominant waren wiederum die Gattungen Oscillatoria und 
Phormidium. Diese Massenentwicklung wurde durch stark zurückgehende Temperaturen 
gegen Ende August sowie der weiteren kontinuierlichen Abnahme des Pegels gebremst und 
kam im weiteren Verlauf zum Erliegen. Dies bedeutete, dass die Erhöhung des Lichtangebots 
zunächst zu besseren Photosynthesebedingungen/Wachstum führte.  
 
1.2.4 Nachweis von Geruchsstoffen  
 
In den Oberflächenwasser- sowie Biomasseproben des Phytobenthos konnten Geruchsstoffe 
festgestellt werden. In allen Biomasse-Proben und zeitweise auch im Oberflächenwasser 
wurde vor allem 2-MIB und Geosmin nachgewiesen. Die Massenentwicklung von 
Cyanobakterien führte im Mai/Juni 2007 sowie im Juli/August/September 2008 zu einem 
starken Anstieg der Geruchsstoffkonzentrationen im Oberflächenwasser.  
 
 
Abbildung 29: Verlauf der Konzentrationen von Geosmin, 2-MIB und β-Cyclocitral im 
Oberflächenwasser (entnommen aus ca. 0,3 m Wassertiefe) der Talsperre Klingenberg 
von Mai 2007 bis Dezember 2008 am Standort des Multi-Sensor-Moduls (roter Stern in 
Abbildung 26). Der Darstellung liegt ein Messwert pro Datenpunkt zu Grunde.  
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In Abbildung 29 ist deutlich erkennbar, dass die 2-MIB- und Geosminkonzentrationen auf 
Werte im höheren zweistelligen Bereich anstiegen. Auffällig ist hierbei, dass die 
Konzentration von 2-MIB zu Beginn einer Massenentwicklung schneller anstieg und höhere 
Konzentrationen erreichte als Geosmin.  
Infolge des variierenden Staupegels kam es zeitweilig zum Überstau der Vegetation (vor 
allem Gräser) im Stauwurzelbereich.  
 
Tabelle 10: Geruchsstoffkonzentrationen im Oberflächenwasser der Talsperre 








Stauwurzel 16 18 4 
Multi-Sensor-Modul 14 23 3 05.07.2007 
Staumauer 13 19 3 
Stauwurzel 11 10 9 
25.07.2007 
Multi-Sensor-Modul 8 13 7 
Stauwurzel 6 4 5 
1. linksseitige Bucht 5 4 5 28.08.2007 
Multi-Sensor-Modul 5 4 4 
Stauwurzel 4 3 6 
1. linksseitige Bucht 4 4 5 06.09.2007 
Multi-Sensor-Modul 3 3 5 
 
Dies begünstigte das Wachstum von Aktinomyceten, die wie auch fädige Grünalgen einen 
geringen Beitrag zur Freisetzung von Geosmin, 2-MIB und β-Cyclocitral leisteten. Dies wird 
durch die Geruchsstoffkonzentrationen in Tabelle 10 bestätigt. Zum Beispiel stellen die 
Messwerte vom 5. Juli 2007 dar, dass die Geosminkonzentration mit 16 ng/L im 
Stauwurzelbereich am höchsten waren.  
Zur detaillierteren Analyse der Herkunft der Geruchsstoffe wurde eine vertikale Geruchsstoff-
verteilungsanalyse im Wasserkörper zu verschiedenen Zeitpunkten durchgeführt (Abbildung 






Abbildung 30: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Klingenberg am 26.06.2007. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB, 
Geosmin und β-Cyclocitral von 0 - 24 m Wassertiefe. Auffällig sind Konzentrations-
maxima für Geosmin in einer Wassertiefe von 18 m und für 2-MIB in 15 m. Der 
Darstellung liegt ein Messwert pro Datenpunkt zu Grunde. Der Temperaturverlauf 
wurde nicht bestimmt.  
 
Abbildung 31: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Klingenberg am 12.07.2007. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB, 
Geosmin und β-Cyclocitral von 0 - 22,5 m Wassertiefe. Der Darstellung liegt ein 





Die Ergebnisse dieser Analysen zeigten, dass sich die Geruchsstoffkonzentrationen von 2-
MIB und Geosmin mit zunehmender Tiefe veränderten. Am 26. Juni wurde festgestellt, dass 
die Geosminkonzentration leicht mit zunehmender Tiefe abnimmt. Die Konzentration an 2-
MIB nimmt ebenfalls in größerer Wassertiefe ab. Allerdings können für 2-MIB 
Konzentrationsmaxima im Oberflächenwasser wie auch in 15 m Wassertiefe bestimmt 
werden. Die Geruchsstoffanalyse am 2. Juli ergab neben einem Konzentrationsmaximum für 
2-MIB in 15 m Wassertiefe auch ein Konzentrationsmaximum in einer Wassertiefe von 6 m.  
Aus dem Befund vom 12. Juli 2007 ist folgerbar, dass die Geruchsstoffe hauptsächlich in der 
Wassertiefe von 6 m freigesetzt wurden. Dies lässt auf das Phytobenthos als die am meisten 
wahrscheinliche Quelle schließen, da in dieser Wassertiefe die Konzentrationen von Geosmin 
und 2-MIB anstiegen. Zu diesem Zeitpunkt war der Pegel um ca. 4,5 m höher als zum 
Höhepunkt der Cyanobakterienmassenentwicklung. Daher stimmt die Tiefe von 6 m mit der 
Tiefe überein, in der das Phytobenthos die höchste Abundanz aufwies. Es ist somit davon 
auszugehen, dass die Biomasse infolge des verringerten Lichtangebotes in nunmehr größerer 
Tiefe Geruchsstoffe freisetzte.  
Im Rahmen der Erhöhung des Stauspiegels im Juni 2007 erfolgte auch eine Überleitung von 
Oberflächenwasser aus dem Oberen Großhartmannsdorfer Teich. In diesem war zu diesem 
Zeitpunkt ebenfalls eine starke Cyanobakterienvermehrung festzustellen. Allerdings handelte 
es sich, durch die höhere Trophiestufe ermöglicht, im Gegensatz zur Talsperre Klingenberg, 
um planktische Spezies (vor allem Pseudanabaena). Diese wurden mit dem Wasser in die 
Talsperre Klingenberg eingetragen, konnten sich nicht vermehren und führten lediglich zu 
einer sehr geringen Erhöhung der 2-MIB-Konzentration.  
Im Frühjahr und Frühsommer 2008 wurden zunächst kaum Geruchsstoffe im 
Oberflächenwasser nachgewiesen. In auftretenden Krötenhäuten konnte jedoch der Gehalt an 
Geosmin und 2-MIB bestimmt werden.  
 
Tabelle 11: Der Geruchsstoffgehalt in Krötenhäuten aus der Talsperre Klingenberg vom 









Lange Bucht 2 151 202 
Vor Stauwurzel 5 11 0 
Stauwurzel 4 44 149 
Bucht neben Versuchsstrecke 6 49 601 
ERGEBNISSE 
 61 
Die Bestimmung des Geruchsstoffgehalts in Krötenhäuten ergab, dass Geosmin in jeder 
Biomasse-Probe und 2-MIB in fast jeder Probe festgestellt werden konnte. Die Varianz der 
Werte (Tabelle 11) lässt erkennen, dass einerseits die in den Krötenhäuten vorkommenden 
Spezies stark variieren und/oder andererseits vermutlich wachstumsphasenabhängige 
Schwankungen des Geosmin- und 2-MIB-Gehalts in der Biomasse auftreten könnten.  
Im weiteren Verlauf des Untersuchungsjahres 2008 erfolgte im Rahmen einer weiteren 
Massenentwicklung der benthischen Cyanobakterien wiederum ein deutlicher Anstieg der 
Konzentrationen von 2-MIB und Geosmin auf Werte von oberhalb 30 ng/L im 
Oberflächenwasser. Überraschenderweise fiel die Konzentration von 2-MIB nach dem 
Erreichen des Höhepunktes kontinuierlich ab, während die Konzentration von Geosmin Ende 
September 2008 mit höheren Temperaturen noch einmal anstieg.  
Im August 2008 wurde die Verteilung der Geruchsstoffe im Wasserkörper näher betrachtet.  
 
 
Abbildung 32: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Klingenberg am 28.08.2008. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB und 
Geosmin von 0 - 7,5 bzw. 18 m Wassertiefe an zwei verschiedenen Probenahmestellen. 
Der Darstellung liegt ein Messwert pro Datenpunkt zu Grunde. Der Temperaturverlauf 
wurde nicht bestimmt.  
 
In der Abbildung 32 sind die Konzentrationsverläufe der Geruchsstoffe Geosmin und 2-MIB 
an verschiedenen Orten der Talsperre als Tiefenprofil abgebildet. Dies zeigt, dass die zu 
diesem Zeitpunkt anwesenden benthischen Cyanobakterien (hauptsächlich Oscillatoria sp.) 
massiv Geruchsstoffe freisetzten, da die Konzentrationen in der Mitte der Talsperre auf Höhe 
der „Dunklen Bucht“ höher waren als an der Staumauer.  
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Tabelle 12: Konzentrationen von Geosmin und 2-MIB im Oberflächenwasser an fünf 
Probenahmestellen in der Talsperre Klingenberg vom 28.08.2008.  
Probenahmestelle Nummer in Abbildung 26 Geosmin [ng/L] 2-MIB [ng/L] 
Stauwurzel 4 33,0 37,8 
1. Bucht linksseitig 1 35,1 49,4 
2. Bucht linksseitig 2 50,0 51,6 
3. Bucht linksseitig 3 12,2 22,7 
Staumauer 5 10,5 16,3 
 
Die Geruchsstoffkonzentrationen zeigen eindeutig, dass diese in der Talsperre selbst gebildet 
wurden und von in den Buchten vorkommenden Organismen stammen müssen. Diese 
Ergebnisse belegen weiterhin, dass eher benthische als planktische Organismen die 
Geruchsstoffe freigesetzt haben müssen. Ansonsten wäre zu erwarten gewesen, dass die 
Geruchsstoffkonzentrationen der Proben an der Staumauer deutlich höher wären. Hingegen 
waren diese vermutlich durch den Verdünnungseffekt geringer.  
Somit konnten durch diese Untersuchungen die benthischen Cyanobakterien wiederholt als 






1.3 Talsperre Saidenbach 
 
1.3.1 Klimatische Bedingungen 
 
Die Abbildung 33 stellt den Verlauf der Globalstrahlung, der Lufttemperatur und der 
Niederschläge für den Zeitraum vom 01.01.2007 bis 31.12.2008 dar.  
 
 
Abbildung 33: Verlauf der klimatischen Parameter für die Talsperre Saidenbach. Die 
Darstellung beruht auf den Tagesmittelwerten. (Quelle: Sächsisches Landesamt für 














Tabelle 13: Vergleich der Monatsmittelwerte der Lufttemperatur und der 
Globalstrahlung für die Talsperre Saidenbach von 2007 bis 2008. Fett gedruckte Werte 
kennzeichnen einen Temperaturunterschied von ≥ 2 °C im Vergleich beider Jahre. 
(Quelle: Sächsisches Landesamt für Umwelt, Landwirtschaft und Geologie)  
 
Lufttemperatur [°C] 
2007         2008 
Globalstrahlung [W/m2] 
2007             2008 
Januar 2,9 1,7 28,3 34,3 
Februar 2,4 2,7 53,6 62,8 
März 4,9 2,4 109,1 107,8 
April 10,1 6,1 210,6 133,0 
Mai 13,8 12,9 220,7 208,3 
Juni 16,5 15,9 210,2 215,6 
Juli 16,5 16,9 194,5 199,3 
August 15,7 16,4 171,6 175,6 
September 10,9 10,9 101,5 110,6 
Oktober 6,8 6,8 66,1 75,5 
November 1,1 4,0 29,2 39,7 
Dezember -0,1 -0,2 27,9 22,6 
 
Die Darstellung des Verlaufs der klimatischen Parameter in Abbildung 33 und der 
Monatsmittelwerte in Tabelle 13 lässt erkennen, dass vor allem der Temperaturverlauf 
unterschiedlich war. Im Jahr 2007 war der letzte Frosttag bis auf drei Tage im März am 7. 
Februar mit einer Tagesdurchschnittstemperatur von -1,8 °C. Im darauf folgenden Jahr war 
noch an neun Tagen im März die tägliche Durchschnittstemperatur unter dem Gefrierpunkt. 
Die Monatsmittelwerte der Temperatur belegen, dass vor allem der März und April 2007 
deutlich wärmer waren als 2008.  
 
1.3.2 Hydrophysikalische Parameter 
 
Der Verlauf von hydrophysikalischen Parametern ist in Abbildung 34 dargestellt. Die 
Parameter wurden in der epilimnischen Mischprobe (meist aus einer Mischung von Wasser 
aus einer Tiefe von 0 - 10 m) bestimmt. Den Verlauf des Pegelstandes und der Wasserführung 





Abbildung 34: Verlauf von hydrophysikalischen Parametern (O2, O2-Sättigung, pH und 
Wassertemperatur) für die Talsperre Saidenbach vom Januar 2007 bis Dezember 2008. 
(Quelle: LTV Sachsen)  
 
Abbildung 35: Verlauf des Pegelstandes der Talsperre und des Zuflusses in die 
Talsperre Saidenbach im Untersuchungszeitraum vom 01.01.2007 bis 31.12.2008. 
(Quelle: LTV Sachsen)  
 
In Abbildung 34 ist erkennbar, dass die O2-Konzentration, die Sauerstoffsättigung und der 
pH-Wert stärker variierten. Diese können auf die Aktivität des Phytoplanktons 
(Photosynthese) zurückgeführt werden. Der Pegelstand der Talsperre (Abbildung 35) 
unterliegt ebenfalls größeren Schwankungen. Beginnend mit April 2008 ist erkennbar, dass 
die Wasserführung der Zuflüsse deutlich zurückgeht, dann von Juni bis November gleich 
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bleibt und erst im Dezember 2008 wieder deutlich anstieg. Daraus resultierend verringerte 
sich der Pegel in der Talsperre von Mitte Mai bis Mitte November.  
 
1.3.3 Benthische Cyanobakterien 
 
Die Untersuchungen in der Talsperre begannen im Mai 2007. Bereits zu diesem Zeitpunkt 
konnten massive Vorkommen benthischer Cyanobakterien in Form von Aphanothece stagnina 
festgestellt werden. Große Bereiche des Sediments der Talsperre waren in einer Tiefe von ca. 
2 - 4 m mit dieser Spezies bewachsen (Abbildung 36).  
 
 
Abbildung 36: Blick mit der Unterwasserkamera auf Aphanothece stagnina.  
 
Diese grünen, gallertartigen Kugeln waren vor allem in der nördlich gelegenen Reifländer 
Bucht (Nr. 1 in Abbildung 37) und der angrenzenden Hölzelbach-Bucht (Nr. 2 in Abbildung 
37) zu finden.  
 
Im Weiteren konnten bis zum Spätsommer vereinzelt Krötenhäute in mehreren Buchten 
(Reifländer-, Hölzelbach-, Saidenbach-, und Haselbach-Bucht; Nr. 1 - 4 in Abbildung 37) 
beobachtet werden. Verschiedene Arten der Gattungen Oscillatoria und Phormidium 
dominierten die Krötenhäute, konnten jedoch auf der Sedimentoberfläche in Form 




Abbildung 37: Vorkommen von benthischen Cyanobakterien in der Talsperre 
Saidenbach. Mit dem roten Stern ist der Standort des Multi-Sensor-Moduls in der 
Reifländer Bucht gekennzeichnet. Linkes Bild: Luftbild der Talsperre (Quelle: 
Weltkarte.com); Rechtes Bild: Umriss der Talsperre (schwarze Linie), grüne Linie -
 festgestelltes, von Cyanobakterien dominiertes Phytobenthos. 1, Reifländer Bucht; 2, 
Hölzelbach-Bucht; 3, Saidenbach-Bucht; 4, Haselbach-Bucht;  
 
 
Abbildung 38: Mikroskopisches Bild einer Krötenhaut aus der Talsperre Saidenbach 
vom 14. Juni 2007. Deutlich sind verschieden pigmentierte Trichome von Oscillatoria sp. 
zu erkennen. Welche Parameter zu dieser unterschiedlichen Pigmentierung führen, ist 
noch unklar.  
 
Durch eine Kamerabefahrung im Oktober 2007 wurden Sedimentbereiche mit geringem 
Phytobenthos-Bewuchs festgestellt, die vermutlich die Quellen für die Krötenhäute waren.  
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Insgesamt konnten im ersten Untersuchungsjahr Vertreter der Gattungen Aphanothece, 
Oscillatoria, Phormidium, Geitlerinema und Pseudanabaena nachgewiesen werden.  
 
Im Juni 2008 konnte eine beginnende Massenentwicklung von benthischen, filamentösen 
Cyanobakterien in der Saidenbach-Bucht vor der Unterwasserstaumauer festgestellt werden. 
Die Sedimentoberfläche ab einer Wassertiefe von etwa 0,5 m verfärbte sich dunkelgrün. 
Durch den kontinuierlich weiter abnehmenden Wasserstand wurde das Wachstum der 
Cyanobakterien stark begünstigt.  
 
 
Abbildung 39: Massives Auftreten von 
Krötenhäuten und mit Phytobenthos 
(vorwiegend Cyanobakterien) bewachsenes 
Sediment, welches anschließend trocken 
fiel.  
 
Abbildung 40: Eine Krötenhaut 
(Oscillatoria sp. und Phormidium sp.), die 
möglicherweise schon länger an der 
Wasseroberfläche trieb.  
 
Schließlich kam die auf diese Bucht lokal begrenzte Massenentwicklung durch Austrocknung 
des Phytobenthos mit weiter fallendem Pegel Ende Juni zum Erliegen.  
Parallel zu dieser Massenentwicklung und im weiteren Verlauf des Sommers wurden 
Krötenhäute wiederum in der Haselbach- und der Saidenbach-, Hölzelbach- und Reifländer 
Bucht in gleicher Zusammensetzung wie im vorigen Jahr gefunden.  
Durch eine Kamerabefahrung am 1. September konnte durch die direkte 
Betrachtungsmöglichkeit des Sediments festgestellt werden, dass dieses in einer Tiefe von 
etwa 1 - 5 m großflächig vom Phytobenthos bedeckt war. Dieser Befund wurde in allen 
Buchten bestätigt. Zusätzlich wurde beobachtet, dass das Wachstum der Cyanobakterien auf 
der sonnenabgewandten Seite (lokale Bodenwellen) intensiver war.  
Somit waren benthische Cyanobakterien in der Talsperre kontinuierlich über den gesamten 





1.3.4 Nachweis von Geruchsstoffen 
 
Es wurde vor allem das Oberflächenwasser aus der Reifländer Bucht (Standort des Multi-
Sensor-Moduls) regelmäßig auf Geruchsstoffe untersucht sowie auch einzelne Proben vom 
Phytobenthos analysiert. Während in der Biomasse zu jedem Zeitpunkt Geosmin und/oder 2-
MIB nachgewiesen werden konnten, wurden im Oberflächenwasser nur relativ geringe 
Geruchsstoffkonzentrationen ermittelt.  
 
 
Abbildung 41: Verlauf der Konzentrationen von Geosmin, 2-MIB und β-Cyclocitral im 
Oberflächenwasser (entnommen aus ca. 0,3 m Wassertiefe) der Talsperre Saidenbach 
von Mai 2007 bis Dezember 2008 am Standort des Multi-Sensor-Moduls in der 
Reifländer Bucht (roter Stern in Abbildung 37). Der Darstellung liegt ein Messwert pro 
Datenpunkt zu Grunde.  
 
Die Abbildung 41 veranschaulicht die Geruchsstoffkonzentrationen im Oberflächenwasser 
der Talsperre Saidenbach. Es ist zu erkennen, dass die Geruchsstoffkonzentrationen nur 
gering anstiegen und größtenteils weniger als 10 ng/L betrugen. Da diese Talsperre mit einem 
Stauvolumen von ca. 22 Millionen m3 bei Vollstau die größte der untersuchten Talsperren 
darstellt, findet auch eine extreme Verdünnung der freigesetzten Geruchsstoffe statt. Im 
Gegensatz zu der Talsperre Klingenberg führten hier die Vertreter der dominierenden 
Gattungen Oscillatoria und Phormidium nicht dazu, dass 2-MIB in deutlich höheren 
Konzentrationen als Geosmin vorkam, auch wenn der Jahresverlauf der Konzentrationen im 
Oberflächenwasser für beide Stoffe ähnlich gewesen ist.  
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Die Untersuchung der Biomasse von Aphanothece stagnina zeigte, dass diese Gattung neben 
Geosmin und 2-MIB vor allem β-Ionon bilden kann. Neben Cyanobakterien konnte auch in 
der Biomasse der in größeren Mengen vorkommenden fädigen Grünalgen Geosmin 
nachgewiesen werden.  
Zur genaueren Kenntnis der vertikalen Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper 
wurden Wasserproben aus verschiedenen Tiefen untersucht.  
 
 
Abbildung 42: Vertikale Verteilung von Geruchsstoffen im Wasserkörper der Talsperre 
Saidenbach am 04.09.2007. Es zeigt den Verlauf der Konzentration von 2-MIB, Geosmin 
und β-Cyclocitral von 0 - 25 m Wassertiefe. Der Darstellung liegt ein Messwert pro 
Datenpunkt zu Grunde. Der Temperaturverlauf wurde nicht bestimmt.  
 
Durch diese Untersuchung konnte herausgefunden werden, dass die Geruchsstoff-
konzentrationen an der Oberfläche weitgehend repräsentativ für den gesamten Wasserkörper 
waren.  
Interessanterweise führten die in beiden Untersuchungsjahren festgestellten, teilweise massiv 
vorkommenden Cyanobakterien sowie deren lokale Massenentwicklung im Juni 2008 in der 




2 Isolierung und Kultivierung benthischer Cyanobakterien 
 
Die von den Talsperren stammenden Proben des Phytobenthos oder der Krötenhäute wurden 
neben der Geruchsstoffbestimmung auch zur Isolierung von Cyanobakterien genutzt. Jedoch 
war die Diversität der Mikroorganismen in solchen Proben sehr hoch, so dass zuerst eine 
geeignete Methodik zur Separation einzelner Zellen bzw. Trichome entwickelt werden 
musste.  
Die anfängliche Inkubation der verdünnten Biomasse auf Agarplatten führte meist auf Grund 
der enthaltenen Diatomeen bereits nach kurzer Zeit dazu, dass der Nährboden durch diese 
Begleitflora vollends bedeckt war. Bei ebenfalls auf Agarplatten überführten, einzelnen 
Trichomen konnte nach einigen Tagen bzw. Wochen in der Regel kein Wachstum bzw. keine 
Vermehrung festgestellt werden.  
Somit wurde die Inkubation im Flüssigmedium in Betracht gezogen. Durch die Verwendung 
von DURHAM-Röhrchen und eines Nährmediums mit deutlich geringerer 
Nährstoffkonzentration (L-BG-11) im Vergleich zum gebräuchlichen (N-)BG-11-Medium 
(Tabelle 4) konnte die Erfolgsquote der Kultivierung stark gesteigert werden (siehe Kapitel 
IV, Punkt 4.1.2). Dadurch konnten von allen Talsperren und zu verschiedenen Jahreszeiten 
vorkommende Cyanobakterien von verschiedenen Probenahmestellen erhalten werden. 
Schwerpunktmässig wurde versucht, filamentöse Cyanobakterien zu isolieren, da diese 
dominant in den Talsperren auftraten.  
Die Tabelle 14 gibt eine Übersicht über die erhaltenen Isolate benthischer Cyanobakterien aus 
















Tabelle 14: Erhaltene und morphologisch charakterisierte Isolate benthischer 
Cyanobakterien. PB, Phytobenthos; CRA, Talsperre Cranzahl; KLI, Talsperre 






01-07 04.09.2007 CRA PB am Ufer Phormidium sp. 
02-03 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epip. Bewuchs Phormidium sp. 
02-07 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epip. Bewuchs Phormidium sp. 
02-11 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epip. Bewuchs Phormidium sp. 
02-16 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epip. Bewuchs Phormidium sp. 
05-48 02.10.2007 CRA PB am Ufer Phormidium sp. 
13-01 02.10.2007 CRA PB am Ufer Phormidium sp. 
14-21 02.10.2007 CRA Stauwurzel, epip. Bewuchs Phormidium sp. 
37-46 14.11.2007 SAI PB in Hölzelbach-Bucht Geitlerinema sp. 
38-26 15.10.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Oscillatoria sp. 
40-08 19.06.2007 KLI PB an Staumauer Phormidium sp. 
40-12 19.06.2007 KLI PB an Staumauer Oscillatoria sp. 
41-08 12.07.2007 KLI PB, 2. Bucht linksseitig Phormidium sp. 
41-10 12.07.2007 KLI PB, 2. Bucht linksseitig Phormidium sp. 
43-16 13.09.2007 CRA PB Geitlerinema sp. 
43-46 13.09.2007 CRA PB Geitlerinema sp. 
44-11 29.08.2007 CRA PB Pseudanabaena sp. 
45-70 19.09.2007 CRA PB Phormidium sp. 
46-04 22.10.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Oscillatoria sp. 
46-14 22.10.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Oscillatoria sp. 
46-15 22.10.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Oscillatoria sp. 
46-37 22.10.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Phormidium sp. 
47-02 11.09.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Geitlerinema sp. 
47-06 11.09.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
47-09 11.09.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Geitlerinema sp. 
47-13 11.09.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
47-16 11.09.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
48-03 14.11.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Phormidium sp. 
48-13 14.11.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Pseudanabaena sp. 
49-18 14.11.2007 SAI PB in Haselbach-Bucht Phormidium sp. 
50-33 14.11.2007 SAI PB in Bucht neben Haselbach-Bucht Pseudanabaena sp. 
50-34 14.11.2007 SAI PB in Bucht neben Haselbach-Bucht Phormidium sp. 
54-09 10.07.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
54-26 10.07.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Geitlerinema sp. 
54-31 10.07.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
54-59 10.07.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Geitlerinema sp. 
54-68 10.07.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Geitlerinema sp. 
54-79 10.07.2007 SAI Vegetation in Reifländer Bucht Geitlerinema sp. 
55-23 03.12.2007 SAI PB in Hölzelbach-Bucht Phormidium sp. 
58-48 03.12.2007 SAI PB in Hölzelbach-Bucht Geitlerinema sp. 
60-20 13.06.2007 CRA PB Geitlerinema sp. 
60-32 13.06.2007 CRA PB Geitlerinema sp. 
60-48 13.06.2007 CRA PB Pseudanabaena sp. 
60-56 13.06.2007 CRA PB Phormidium sp. 
63-03 15.06.2007 KLI Krötenhaut, 1. Bucht, linksseitig Pseudanabaena sp. 
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63-35 15.06.2007 KLI Krötenhaut, 1. Bucht, linksseitig Pseudanabaena sp. 
63-47 15.06.2007 KLI Krötenhaut, 1. Bucht, linksseitig Pseudanabaena sp. 
65-14 14.11.2007 SAI PB in Hölzelbach-Bucht Pseudanabaena sp. 
65-18 14.11.2007 SAI PB in Hölzelbach-Bucht Pseudanabaena sp. 
67-16 03.12.2007 SAI PB in Hölzelbach-Bucht Geitlerinema sp. 
70-x 10.04.2008 CRA PB Oscillatoria sp. 
71-03 06.05.2008 SAI Krötenhaut in Hölzelbach-Bucht Phormidium sp. 
71-14 06.05.2008 SAI Krötenhaut in Hölzelbach-Bucht Phormidium sp. 
74-02 22.04.2008 SAI Krötenhaut in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
76-01 20.06.2008 KLI PB Geitlerinema sp. 
76-04 20.06.2008 KLI PB Phormidium sp. 
77-04 18.06.2008 SAI Krötenhaut in Saidenbach-Bucht Phormidium sp. 
78-05 18.06.2008 SAI Krötenhaut in Saidenbach-Bucht Phormidium sp. 
78-10 18.06.2008 SAI Krötenhaut in Saidenbach-Bucht Phormidium sp. 
79-01 14.07.2008 SAI PB in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
82-08 22.07.2008 KLI Krötenhaut, 3. Bucht, linksseitig Phormidium sp. 
86-25 14.07.2008 SAI PB in Saidenbach-Bucht Phormidium sp. 
92-20 20.08.2008 CRA Stauwurzel, epip. Bewuchs Phormidium sp. 
95-01 18.06.2008 SAI Krötenhaut in Saidenbach-Bucht Phormidium sp. 
96-25 28.08.2008 KLI Stauwurzel, Krötenhaut Pseudanabaena sp. 
96-35 28.08.2008 KLI Stauwurzel, Krötenhaut Pseudanabaena sp. 
98-28 01.09.2008 SAI PB in Haselbach-Bucht Pseudanabaena sp. 
108-07 03.09.2008 KLI Stauwurzel, PB Oscillatoria sp. 
108-15 03.09.2008 KLI Stauwurzel, PB Oscillatoria sp. 
110-18 01.09.2008 SAI Krötenhaut in Reifländer Bucht Phormidium sp. 
113-14 28.08.2008 KLI Krötenhaut, 2. Bucht, linksseitig Pseudanabaena sp. 
115-26 03.09.2008 KLI PB, 1. Bucht, rechtsseitig Oscillatoria sp. 
116-31 28.08.2008 KLI Staumauer, Krötenhaut Oscillatoria sp. 
117-13 08.09.2008 CRA PB Phormidium sp. 
119-12 18.06.2008 SAI PB in Haselbach-Bucht Phormidium sp. 
119-15 18.06.2008 SAI PB in Haselbach-Bucht Phormidium sp. 
122-24 26.09.2008 KLI schwimmendes PB Oscillatoria sp. 
129-19 26.09.2008 KLI schwimmendes PB Pseudanabaena sp. 
 
Insgesamt erfolgte die Bestimmung von mehr als 210 Isolaten, die von 60 unterschiedlichen 
Proben aus den Talsperren erhalten werden konnten. Die 78 in der obigen Tabelle 
aufgelisteten Isolate wurden taxonomisch den Gattungen Phormidium (39 Isolate), 
Geitlerinema (14 Isolate), Pseudanabaena (14 Isolate) und Oscillatoria (11 Isolate) 





3 Analyse des Geruchsstoffbildungspotentials von benthischen Cyanobakterien 
 
Der Punkt 1 des Ergebnisteils verdeutlichte, das benthische Cyanobakterien an der Bildung 
und Freisetzung von Geruchsstoffen in den Talsperren beteiligt waren. Daher wurden die 
erhaltenen Isolate auf die Fähigkeit zur Bildung und Freisetzung von Geruchsstoffen 
untersucht, um das Geruchsstoffbildungspotential von benthischen Cyanobakterien näher zu 
beleuchten. Zur Vergleichbarkeit der Werte wurden die ermittelten Geruchsstoff-
konzentrationen auf die totale Proteinmasse der Kultur bezogen.  
 
 
Abbildung 43: Nachweis der Bildung von Geosmin durch benthische Cyanobakterien im 
Laborexperiment. Es wurde zu verschiedenen Zeitpunkten in der Biomasse sowie im 
Medium nachgewiesen. Die Isolate A und D setzten wesentlich mehr Geosmin frei als die 
Isolate B und C. Lediglich die Isolate A und D speicherten Geosmin in der Biomasse.  
 
Die in Abbildung 43 dargestellten Ergebnisse der ersten Untersuchungen über mehrere 
Wochen Inkubation lassen erkennen, dass die getesteten Isolate Geosmin ins Kulturmedium 
abgeben. Die Geosminkonzentration stieg bei zwei der vier getesteten Isolate kontinuierlich 
an. Die Untersuchung der Biomasse auf enthaltene Geruchsstoffe ergab, dass lediglich bei 
zwei der vier Isolate Geosmin nachweisbar war. Diese beiden Isolate setzten auch deutlich 
größere Geosminmassen frei. Es ist in der graphischen Darstellung zu erkennen, dass der 
Geosmingehalt in der Biomasse mindestens bis zum 15. Tag nach Inkubationsstart annähernd 
gleich blieb und nachfolgend anstieg. Dieser resultierte möglicherweise aus der Zuführung 
neuer Nährstoffe im Zuge des Wiederauffüllens mit neuem Medium bei jeder Beprobung. 
Diese war notwendig, da zur Untersuchung des Kultivierungsmediums ein Teil entnommen 
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wurde. Um dennoch die Freisetzung von Geruchsstoffen ins Medium und die Geruchsstoff-
speicherung in der Biomasse ohne wiederholte Zugabe von Nährstoffen zu analysieren, wurde 
deren Bestimmung nur noch einmalig und spätestens nach einer Inkubationszeit von 35 Tagen 
durchgeführt. Dies war notwendig, da nach diesem Zeitpunkt kein optimales Wachstum der 
Cyanobakterien mehr in Form einer Trichomausbreitung festzustellen war.  
 
Die Charakterisierung des Geruchsstoffbildungspotentials erfolgte mittels der Inkubation in 
einem Brutschrank mit unterschiedlichen spektralen Lichtzusammensetzungen (Lichtfarben, 
LF) und den bereits angegebenen Kultivierungsbedingungen (siehe Kapitel IV, Punkt 4.2).  
Zur Untersuchung eines Effektes unterschiedlicher Nährstoffkonzentrationen auf das 
Wachstum und die Bildung von Geruchsstoffen durch Cyanobakterien wurden die Medien L-
BG-11 (Medium L) und M-BG-11 (Medium M) und BG-11 (Medium N) verwendet. 
Während die Spurenelementkonzentration bei allen Medien gleich ist, unterscheiden sie sich 
vor allem im Nitratgehalt. Diese variierte von 73 mg/L (Medium L), 365 mg/L (Medium M) 
bis zu 1095 mg/L (Medium N). Entsprechend der im Kapitel IV, Punkt 4.3 angegebenen 
Zusammensetzung der Kultivierungsmedien ergeben sich massenmäßige N:P-Verhältnisse 
von 13:1 bei Medium L, 65:1 bei Medium M und 195:1 beim Medium N.  
 
Da der Pegelstand über die Höhe der Wassersäule die spektrale Zusammensetzung des im 
Wachstumshorizont der Cyanobakterien verfügbaren Lichts direkt beeinflusst, wurde der 
Einfluss von fünf unterschiedlichen Lichtfarben (spektrale Zusammensetzungen) auf die 
Geruchsstoffbildung getestet (Abbildung 44, Abbildung 45, Abbildung 46, Abbildung 47 und 
Abbildung 48). Einerseits stand für die Untersuchungen an den Talsperren Klingenberg und 
Cranzahl kein Unterwasserphotometer zur Verfügung, und andererseits ist die spektrale 
Zusammensetzung des Lichtes im Wasserkörper stark vom im Wasser enthaltenen 
Schwebstoffen und Phytoplankton (Sicht- und Transmissionstiefe) abhängig. Dadurch ist die 
am Phytobenthos ankommende Lichtfarbe bzw. das Wellenspektrum sehr variabel. In der 
Untersuchung ging es nicht primär um die Ermittlung des Geruchsstoffbildungspotentials der 
Cyanobakterien unter den natürlichen Bedingungen, sondern um die detailliertere 
Charakterisierung der Isolate unter verschiedenen Wachstumsbedingungen.  
Das Wachstum der Cyanobakterien unter den verschiedenen Lichtfarben war sehr 
unterschiedlich. Daher wurde die Inkubationsdauer für jedes einzelne Isolat, individuell 
basierend auf dem Wachstum im blauen Licht, bestimmt und für die weiteren Experimente 




Blaues Licht (B) 
 
Abbildung 44: Die spektrale 
Zusammensetzung des blauen 
Lichts (Lichtfarbe 018_2).  
Tageslicht mit erhöhtem Blauanteil (BW) 
 
Abbildung 45: Die spektrale Zusammensetzung des 
Tageslichts mit erhöhtem Blauanteil (Lichtfarbe 018_2 
in Kombination mit Lichtfarbe 965).  
Grünes Licht (G) 
 
Abbildung 46: Die spektrale 
Zusammensetzung des grünen 
Lichts (Lichtfarbe 017).  
Tageslicht (TL) 
 
Abbildung 47: Die spektrale Zusammensetzung des 
Tageslichts (Lichtfarbe 965).  
Tageslicht mit UV (TL+UV) 
 
Abbildung 48: Die spektrale Zusammensetzung des Tageslichts mit UV-Anteil 
(Lichtfarbe 965 in Kombination mit Lichtfarbe 009UV).  
 
Zum Abschluss des Versuches erfolgte die Bestimmung des Gehaltes an Geruchsstoffen im 
Medium und zusätzlich bei ausgewählten Isolaten in der Biomasse. Als Referenzparameter 
zum Vergleich der ermittelten Geruchsstofffreisetzungen und der Speicherung in der 
Biomasse verschiedener Isolate wurde die Proteinmasse bestimmt (Abbildung 50). Die 
Darstellung der Werte der einzelnen Parameter erfolgt meist als Boxplot. Diese Art der 
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Darstellung beschreibt die Verteilung der Werte und stellt die Quartile, extreme Werte und 
Ausreißer sowie den größten und den kleinsten nicht extremen Wert dar. Extrem große Werte 
bzw. Ausreißer nach oben sind dadurch gekennzeichnet, daß ihr Abstand zum 75 % - 
Perzentil größer ist als das 1,5-fache des Abstands zwischen dem 75 % - und dem 25 % - 
Perzentil. Extrem kleine Werte bzw. Ausreißer werden entsprechend an ihrem Abstand zum 




Abbildung 49: Die graphische Darstellung von Werten als Boxplot. Diese Abbildung 








Abbildung 50: Die finalen Proteinmassen als Indikator für das Wachstum der 
Cyanobakterien. Es wurden verschiedene Lichtfarben (B, BW, G, TL und TL+UV) 
sowie Medien (L-, M- und N-BG-11) getestet. Mit Medium N wurden keine Daten für 




Der Vergleich der Proteinmassen in Abbildung 50 lässt auf dem ersten Blick kaum größere 
Unterschiede erkennen. Bei näherer Betrachtung der Daten für die Medien L und M ist zu 
erkennen, dass die Mediane vom blauen Licht über blau-weisses Licht zu grünem Licht 
anstiegen, also tendenziell die Isolate im grünen Licht am besten wuchsen. Bei der Inkubation 
im Tageslicht und Tageslicht mit UV-Bestrahlung waren die Mediane sehr unterschiedlich. 
Für das Medium N sind nur relativ wenige Untersuchungen für das Wachstum im Tageslicht 
und Tageslicht mit UV-Bestrahlung durchgeführt worden, so dass zumindest festgestellt 
werden konnte, dass das Wachstum der benthischen Cyanobakterien durch die zusätzliche 
Beleuchtung mit UV (gut vergleichbar mit direkter Sonneneinstrahlung) nicht beeinträchtigt 
wird. Alternativ wurden die finalen Proteinmassen unter Berücksichtigung der taxonomischen 
Klassifizierung der Isolate ausgewertet (Abbildung 51).  
 
 
Abbildung 51: Die Proteinmasse als Maß für das Wachstum der Isolate im 
Inkubationszeitraum. Es sind alle Proteinmassen der entsprechend klassifizierten und 
vollständig unter den Standardversuchsbedingungen charakterisierten Isolate 
dargestellt. n, Anzahl der Werte;  
 
Die ermittelten Proteinmassen variieren sehr stark (Abbildung 51). Der höchste Median der 
Proteinmassen wurde mit den Kulturansätzen der Gattung Phormidium erreicht, während bei 
Oscillatoria der niedrigste Proteinmassen-Median berechnet wurde. Die dargestellten 
Varianzen (Größe der Box stellt die 50 %-Quartile dar) lässt darauf schließen, dass vor allem 
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die Isolate der Gattungen Pseudanabaena und Geitlerinema unter den Testbedingungen sehr 
unterschiedlich wuchsen. Dies wird besonders daran deutlich, dass Phormidium mit insgesamt 
244 Werten der 31 Isolate und Oscillatoria mit lediglich 72 Werten von 9 Isolaten deutlich 
kleinere 50 %-Quartilen besitzen.  
Alternativ wurde der Quotient aus der Proteinmasse für die Inkubation im Medium 
L/Proteinmasse für die Inkubation im Medium M (relative Proteinmasse in Prozent) für die 
einzelnen klassifizierten Isolate berechnet und in Abbildung 52 dargestellt.  
 
 
Abbildung 52: Der Einfluss der Nährmedien und der Lichtfarben auf das Wachstum 
bzw. die finalen Proteinmassen der Isolate. Es sind die durchschnittlichen, prozentualen 
Proteinmassen (Quotient Proteinmasse (Medium L/Medium M)*100) der einer Gattung 
taxonomisch zugeordneten Isolate der Lichtfarben B, BW, G und TL mit der 
Standardabweichung dargestellt. n, Anzahl der Werte;  
 
Durch die Darstellung der prozentualen Proteinmasse auf Gattungsebene wird ersichtlich, 
dass die Mittelwerte der Proteinmassen für die untersuchten Spezies der angegebenen 
Gattungen bis auf eine Ausnahme größer oder gleich 100 % sind. Dieser Befund weist darauf 
hin, dass die geringere Nährstoffkonzentration im Medium L zu höheren, finalen 
Proteinmassen führte. Lediglich die Isolate, die der Gattung Phormidium zugeordnet wurden, 
wuchsen unter grünem Licht im Medium M besser bzw. erreichten höhere Proteinmassen. Es 
ist ferner zu erkennen, dass die Proteinmassen-Mittelwerte der Spezies, die den Gattungen 
Geitlerinema und Oscillatoria zugeordnet wurden, zueinander ähnlich sind. Gleiches ist für 
die entsprechenden Spezies der Gattungen Phormidium und Pseudanabaena festzustellen. Die 
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Ergebnisse zeigen, dass die Isolate der ersten beiden Gattungen offensichtlich bei geringerer 
Nährstoffkonzentration im Medium L und unter allen untersuchten Lichtfarben besser 
wachsen. Bei Pseudanabaena sp. ist dieser Einfluss bei den Lichtfarben blau-weiss, grün und 
Tageslicht nicht zu erkennen. Bei den Spezies der Gattung Phormidium ist aus der Graphik 
ableitbar, dass das Wachstum zumindest mit grünem Licht im Medium M besser ist und die 
Nährstoffkonzentration nur einen vergleichsweise geringen Einfluss besitzt, da die meisten 
Werte nahe 100 % liegen.  
 
Der Nachweis von Geruchsstoffen im Kultivierungsmedium ergab, dass alle getesteten Isolate 
Geosmin abgegeben haben. Diese Freisetzung erfolgte bei allen Testbedingungen, während 
das unter natürlichen Bedingungen teilweise auch dominant auftretende 2-MIB nur sehr selten 
im Medium und in der Biomasse nachgewiesen wurde.  
Die Ergebnisse der Geruchsstoffbestimmung im Medium und in der Biomasse in 
Abhängigkeit des Wachstums im Medium L und M sind zusammenfassend in Abbildung 53 
dargestellt.  
 
Für jedes Isolat wurde zur Darstellung der Werte eine andere Farbe genutzt. Die Graphik 
veranschaulicht, dass es offensichtlich keine einheitliche Reaktion der verschiedenen Isolate 
auf die unterschiedlichen Testbedingungen gibt. Während sich die Werte bei der Freisetzung 
von Geosmin nicht grundlegend unterscheiden, so war dies bei der Speicherung des Geosmins 
in der Biomasse festzustellen. Die unteren Diagramme in der Abbildung 53 lassen den 
Schluss zu, dass es deutliche Unterschiede geben muss, die zunächst nicht zu erklären waren. 
Die meisten Isolate bzw. Cyanobakterien setzten weniger als 150 ng Geosmin/mg Protein bei 
allen Testbedingungen frei.  
Die für alle Isolate zusammengefassten Werte der Geosminfreisetzung ins Medium als auch 





Abbildung 53: Schematische Darstellung der Geosmin-Freisetzung und -Speicherung 
der getesteten Isolate bei verschiedenen Lichtfarben und Medien. Jede Farbe 
kennzeichnet die Werte eines Isolates. Besonders viel Geosmin bildete Isolat 50-34, 





Abbildung 54: Die Geosminspeicherung in 
der Biomasse. Es wurden verschiedene 
Lichtfarben (B, BW, G, TL und TL+UV) 
sowie Medien (L-, M- und N-BG-11) 
getestet. Mit Medium N wurden keine 
Daten für die Lichtfarben B, BW sowie G 
erhoben. n, Anzahl der Werte;  
 
Abbildung 55: Die Geosminfreisetzung ins 
Kultivierungsmedium. Es wurden verschiedene 
Lichtfarben (B, BW, G, TL und TL+UV) sowie 
Medien (L-, M- und N-BG-11) getestet. Mit 
Medium N wurden keine Daten für die 
Lichtfarben B, BW sowie G erhoben. n, Anzahl 
der Werte;  
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Die zusammengefasste graphische Darstellung der Ergebnisse der Geruchsstoff-
bildungsanalyse der Isolate benthischer Cyanobakterien in Abbildung 54 und Abbildung 55 
lassen kaum einen Einfluss der unterschiedlichen Inkubationsbedingungen auf die 
Geosminbildung erkennen. Der Vergleich der Geosmin-Freisetzung mit der Speicherung des 
Geosmins in der Biomasse offenbart jedoch, dass sich die Größenordnungen wesentlich 
unterscheiden. Während die Mediane der Freisetzung von Geosmin hauptsächlich bei etwa 
10 ng/mg Protein liegen, werden durchschnittlich etwa 1000 ng Geosmin/mg Protein in der 
Biomasse gespeichert. Die Werte unterscheiden sich somit um ca. zwei log-Stufen.  
 
Eine Bildung von 2-MIB durch die Cyanobakterien konnte nicht reproduzierbar festgestellt 
werden. Es ist davon auszugehen, dass sich die Parameterkombination, die zur Bildung dieses 
Geruchsstoffes führt, deutlich von den Testbedingungen unterscheidet. Zu Beginn des 
Experimentes wurden die Medien L und M sowie die Lichtfarben B, BW, G und TL genutzt. 
Es ist nicht möglich, alle in der Talsperre auf die benthischen Cyanobakterien einwirkenden 
Parameter unter kontrollierten Bedingungen im Labor nachzustellen. Um zu versuchen, 
dennoch 2-MIB-Bildner identifizieren zu können, wurden die Cyanobakterien durch die 
zusätzliche Bestrahlung mit UV-Licht und die Verwendung des Mediums N deutlich 
extremeren Bedingungen ausgesetzt, ohne jedoch die Bildung von 2-MIB intensivieren zu 
können. Daher wurden diese Bedingungen nur zur Testung von wenigen Isolaten genutzt. Die 
übrigen Testbedingungen wurden für die höchstmögliche Anzahl von durchführbaren 
Analysen genutzt.  
Die genauere Auswertung der ermittelten Werte unter Berücksichtigung der taxonomischen 
Bestimmung der Isolate offenbarte deutliche Unterschiede (Abbildung 56).  
Die graphische Darstellung der Werte ermöglicht den Vergleich des Geosmin-
bildungspotentials unterschiedlicher Gattungen, basierend auf den Werten der taxonomisch 
zugeordneten Isolate. Im oberen Teil der Abbildung ist erkennbar, dass die Freisetzung von 
Geosmin von Isolaten der Gattungen Geitlerinema und Phormidium am höchsten sind. Die 
unterschiedlichen Inkubationsbedingungen führen zudem zu kleineren Abweichungen.  
Die Speicherung von Geosmin in der Biomasse war nur bei Isolaten der Gattungen 
Geilerinema, Phormidium und Pseudanabaena festzustellen. Auffällig hierbei war, dass die 
Schwankungsbreite des Geosmingehalts unterschiedlich variierte. Diese Varianz bezog sich 
jedoch eher auf unterschiedliche Isolate als unterschiedliche Inkubationsbedingungen. So war 
durchaus bei der Gattung Pseudanabaena kaum Geosmin in der Biomasse festzustellen, 
während die Menge des in der Biomasse gespeicherten Geosmins bei der Gattung 




Abbildung 56: Vergleich der Geosmin-Freisetzung und der Speicherung von Geosmin in 
der Biomasse in Abhängigkeit der taxonomischen Einordnung der Isolate in die 




Somit war abzuleiten, dass die den Gattungen zugeordneten Isolate deutlich unterschiedliche 
Massen an Geosmin in den Laborexperimenten freisetzten und/oder speicherten. Dem folgend 
scheint der Beitrag der einzelnen Cyanobakterien bzw. Gattungen an der Geosminbildung in 





4 Identifizierung eines an der Geosminbildung beteiligten Gens 
 
Die in diesem Kapitel vorgestellten Ergebnisse wurden bereits 2007 veröffentlicht (Ludwig et 
al., 2007). Der Text wurde zu großen Teilen aus dieser Veröffentlichung übernommen.  
Bei der Charakterisierung der Isolate hinsichtlich der Geruchsstoffproduktion zeigten sechs 
Isolate (u. a. 50-34, Abbildung 53) eine deutlich höhere Geosminbildung als die übrigen 
Isolate. Diese konnten taxonomisch alle als Phormidium sp. klassifiziert werden.  
2003 veröffentlichten Gust et al. die Identifikation eines an der Bildung von Geosmin in 
Streptomyces coelicolor beteiligten Gens (cyc2) bzw. dessen Genprodukts (Enzym). Durch 
eine Datenbanksuche mit der Proteinsequenz von Cyc2 konnte ein homologes Protein in 
Nostoc punctiforme PCC 73102 identifiziert werden. Weitere homologe Proteine wurden 
2006 von Cane et al. in Streptomyces avermitilis (Accession-Nummer: SAV2163, geoA) und 
2010 in Oscillatoria sp. PCC 6506 (Accession-Nummer: OSCI_4110022) im Rahmen der 
Veröffentlichung der Genomsequenzen bekannt.  
Ein Alignment der Proteinsequenzen von Cyc2 (S. coelicolor, Accession-Nummer: Q9X839) 
mit der durch eine BLAST-Suche mit der translatierten Proteinsequenz von cyc2 
identifizierten homologen, hypothetischen Protein Npun02003620 im Genom von Nostoc 
punctiformis PCC 73102 (Accession-Nummer: ZP_00109187) zeigte stark konservierte 
Sequenzbereiche, die sich als Primerbindestellen und damit zur Generierung eines 
degenerierten Primersystems (CycFW und CycRW) eigneten (Abbildung 57). Mit diesem 
konnte in Phormidium sp. ein Fragment erhalten werden, dass eine hohe Homologie zu cyc2 
aufwies. Durch die Anwendung Gen-spezifischer Primer (ForCycA und RevCycA) konnte ein 
ca. zwei kb großes PCR-Fragment erhalten werden. Die Nukleotidsequenz zeigte zwei 
tandemartig orientierte offene Leserahmen (ORFs) mit großer Ähnlichkeit, die wir als geoA1 
und geoA2 bezeichneten. Die kurze Distanz zwischen den beiden ORFs lässt vermuten, dass 
diese ein Operon bilden.  
Zur Bestimmung der 5´-seitigen Sequenz wurde der Vectorette-Ansatz erfolgreich genutzt 
(siehe Kapitel IV, Punkt 5.5). Zur Sequenzierung des 3´-seitigen Endes wurde die extrahierte 
DNA mit PagI geschnitten und mit sich selbst zur Erzeugung zirkulärer Fragmente ligiert. 
Spezifische Primer für die Enden des bekannten Sequenzbereiches konnten zur Amplikation 
des zwischenliegenden Sequenzbereiches genutzt werden. Dies führte zu einer 
Gesamtsequenz von 4,9 kb Länge, die für zwei ORFs codiert. Sie beinhaltet weiterhin 
upstream und downstream flankierende Sequenzbereiche (Accession-Nummer: EF619621, 





Abbildung 57: Proteinsequenzalignment von Sesquiterpensynthasen (Ludwig et al., 
2007). Cyc2, Protein von S. coelicolor (Accession-Nummer: Q9X839); Npun02003620, 
hypothetisches Protein von N. punctiforme (Accession-Nummer: ZP_00109187); GeoA, 
Protein von S. avermitilis (Accession-Nummer: NP_823339); GeoA1 und GeoA2, 
hypothetische Proteine von Phormidium sp.. Identische Sequenzbereiche sind schwarz 




Abbildung 58: Schematische Darstellung von geoA1 und geoA2 von Phormidium sp. mit 
eingezeichneten Primerbindestellen der Primer CycFW, CycRW, ForCycA und 
RevCycA sowie der PagI-Schnittstelle. In beiden Genen sind Primerbindestellen für alle 
Primer bis auf RevCycA vorhanden, wobei CycRW und ForCycA im Gen geoA1 mit 
jeweils einem Mismatch binden. Das geoA1-Gen codiert ein Protein mit 753 
Aminosäuren, und geoA2 ein Protein mit 755 Aminosäuren. Eine Ähnlichkeit zur Shine-
Dalgarno-Sequenz im upstream-Bereich von geoA1 ist kursiv markiert. Die putativen 
Start-Codons und das Stop-Codon von geoA1 sind unterstrichen.  
 
Downstream von geoA2 konnte kein rho-unabhängiger Transkriptionsstop identifiziert 
werden. Eine Ähnlichkeit zur Shine-Dalgarno-Sequenz konnte 13 Basen upstream des 
putativen Start-Codons von geoA1 gefunden werden.  
Die abgeleiteten GeoA1- und GeoA2-Proteinsequenzen weisen eine hohe Ähnlichkeit von 
62 % zueinander als auch zu Cyc2 und GeoA (von Streptomyces, Abbildung 57) auf. Dies 
deutet daruf hin, dass diese Gene bzw. die Genprodukte an der Geosminsynthese in 
Phormidium sp. beteiligt sind (Ludwig et al., 2007).  
Der N-terminale Sequenzbereich beider Proteine ist zueinander mehr homolog als der C-
terminale Sequenzbereich. Durch ein Alignment der N- und des C-terminalen Proteinsequenz 
wird bei GeoA1 und GeoA2 die wiederholte Domänen-Struktur feststellbar (Abbildung 59). 
Diese Struktur ist für Terpen-Synthasen typisch und offensichtlich für die Funktion 
notwendig. Die katalysierte Reaktion läuft in zwei Schritten ab, wobei zuerst an der N-
terminalen Domäne Germacradienol entsteht, welches als Substrat von der C-terminalen 




Abbildung 59: Das Proteinsequenzalignment der N- und C-terminalen Domänen von 
GeoA1 und GeoA2 zeigt sich wiederholende Sequenzbereiche (Ludwig et al., 2007).  
 
Obwohl das Isolat durch die Single-Trichom-Preparation (siehe Kapitel IV, Punkt 4.1.2) 
erhalten wurde, konnten heterotrophe Bakterien, die als Kontamination in der Regel mit 
Cyanobakterien zusammen isoliert werden, als Herkunftsmikroorganismen zunächst nicht 
ausgeschlossen werden, obwohl herausgefunden wurde, dass bereits 10 - 20 Trichome von 
Phormidium sp. ausreichend sind, um geoA1 mittels PCR nachzuweisen.  
Um sicherzustellen, dass geoA1 und geoA2 von Phormidium sp. stammen, wurden zusätzliche 
Untersuchungen durchgeführt.  
Die heterotrophen Bakterien wurden in LB-Medium kultiviert und die isolierte totale DNA 
mittels einer PCR mit geoA-spezifischen Primern getestet. Es konnte dabei kein PCR-Produkt 
erhalten werden. Weiterhin konnten auf Stärke-Casein-Agar keine Bakterien mit 
mycelartigem Wachstum festgestellt werden, was auf Aktinomycten hingewiesen hätte, und 
möglicherweise homologe geoA-Gene enthalten. Im Übrigen konnte bei der Analyse der 




5 Nachweis der Expression von geoA1 und geoA2 
 
Zur Bestätigung eines Zusammenhangs zwischen der Expression von geoA1 und geoA2 und 
der starken Geosminbildung wurde eine Expressionsanalyse durchgeführt. Diese Ergebnisse 
entstanden im Rahmen der Diplomarbeit von Anja Medger (2006) und wurden 2007 
veröffentlicht (Ludwig et al., 2007). Der Text wurde zu großen Teilen aus dieser 
Veröffentlichung übernommen.  
In der Biomasse von Phormidium sp. P2r wurden nach den Testbedingungen (20 °C und Tag-
Nacht-Rhythmus von 12:12 Stunden) große Geosminmengen festgestellt. Zur Analyse der 
Expression der Gene wurde die Total-RNA am Ende der Licht-Phase isoliert und in cDNA 
mittels random Primer transkribiert. Als Positivkontrolle wurden rbcL-spezifische Primer 
genutzt, da dieses Gen als einziges Stoffwechsel-Gen neben dem 16S rDNA-Gen nutzbar war 
und unter den Testbedingungen exprimiert wurde. Mittels PCR mit spezifischen Primern für 
geoA1 und geoA2 konnten entsprechende PCR-Produkte erhalten werden, die belegen, dass 
geoA1 und geoA2 exprimiert wurden (Abbildung 60). Zum Ausschluss einer Kontamination 
mit genomischer DNA wurde die RNA allein mittels PCR und den gleichen Primersystemen 
getestet. Hierbei konnte kein PCR-Produkt erhalten werden.  
 
 
Abbildung 60: Agarosegelelektrophoresebild des Nachweises der RT-PCR-Produkte 
(Pfeile), auf Basis isolierter RNA des Isolates, gewachsen bei 20 °C am Ende der 12 
stündigen Lichtphase (Ludwig et al., 2007). Spuren 1, 2, 5 und 6 Amplifikationsprodukte 
von zwei unterschiedlichen Experimenten mit spezifischen Primern für geoA1 und 
geoA2; Spuren 3 und 7 Positivkontrollen (genomische DNA von Phormidium sp.); 
Spuren 4 und 8 Negativkontrollen ohne Template; Spur 9 Größenstandard;  
 
Um den Einfluss einer niedrigeren Temperatur auf die Transkription festzustellen, wurde die 
Expressionsanalyse mit einer 24-stündigen Inkubation bei 10 °C und dem normalen Tag-
Nacht-Rhythmus von 12:12 h wiederholt. Die RNA wurde am Ende der Lichtphase isoliert. 
Die RT-PCR Ergebnisse zeigten, dass geoA1, geoA2 und rbcL exprimiert wurden. Im 
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Gegensatz dazu konnte die Expression von geoA1 und geoA2 nicht nachgewiesen werden, 
wenn die RNA nach einer 24 h Inkubation im Dunkeln bei 20 °C isoliert wurde, obwohl die 




6 Diversität des geoA-Gens 
 
Die nachgewiesene Expression von geoA1 und geoA2 bestätigte, dass die Gene bzw. deren 
Genprodukte an der Bildung von Geosmin durch Cyanobakterien beteiligt sein könnten, wie 
es Giglio et al., 2008 sowohl als auch von Agger et al., 2008 veröffentlichten.  
Daher war die Analyse der Diversität dieses Gens in benthischen Cyanobakterien ein 
Schwerpunkt in dieser Arbeit. Einerseits wurde diese im Phytobenthos der Talsperre 
Klingenberg und andererseits bei den erhaltenen Isolaten aus den Talsperren Cranzahl und 
ebenfalls Klingenberg untersucht.  
Die Charakterisierung von geoA erfolgte auf Basis extrahierter DNA aus Biomasseproben aus 
den Talsperren durch Klonierung und Sequenzierung.  
Proben vom Phytobenthos von zehn verschiedenen Zeitpunkten im Zeitraum von Juli 2003 
bis November 2005 wurden im Rahmen der Diplomarbeit von Claudia Häder (2006) 
untersucht.  
Es konnten insgesamt 54 verschiedene Sequenzen mit einer Länge von 664 Basen (51 
Sequenzen), 661 Basen (zwei Sequenzen) und einer Sequenz von 646 Basen Länge ermittelt 
werden. Die Ergebnisse sind in Tabelle 15 dargestellt.  
Die Sequenzlänge von 664 Basen in 59 von 61 Fällen entspricht der erwarteten Länge des 
entsprechenden Bereiches von geoA1 und geoA2 anhand des Referenzisolats Phormidium sp. 
P2r. Durch eine Datenbanksuche mit den Sequenzen konnten Referenzsequenzen bzw. 
Mikroorganismen als Vertreter der delta-Proteobakterien, Cyanobakterien und der Bakterien 
mit hohem GC-Gehalt identifiziert werden. Auffällig war hierbei, dass einige Vertreter der 
letzten Gruppe eine Sequenzlänge von 661 Basen aufwiesen, wie ebenfalls zwei erhaltene 
klonierte Sequenzen aus dem Phytobenthos (siehe rot-schwarze Sterne in Abbildung 62) und 
damit auf die nicht-cyanobakterielle Herkunftsmikroorganismen hinweisen könnte.  
 
Tabelle 15: Erhaltene geoA-Sequenzen aus Mikroorganismen verschiedener 
Biomasseproben der Talsperre Klingenberg (hellgrün) und von Isolaten (geoA-positiv) 
aus den Talsperren Cranzahl und Klingenberg (dunkelgrün). KLI, Talsperre 









O3-02 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 55,1 
O3-08 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 51,7 
O3-26 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 51,7 
O4-04 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 55,0 
O4-43 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 50,0 
W4-01 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 49,8 
W4-04 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 50,2 
W4-10 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 49,8 
W4-29 17.07.2003 KLI Ostufer, Phytobenthos 664 49,7 
K5-19 26.08.2003 KLI 2. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 67,2 
AK-08 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 63,7 
AK-10 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 50,0 
AK-11 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 50,3 
AK-12 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 50,2 
AK-15 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 64,0 
AK-16 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 661 65,7 
AK-22 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 50,5 
AK-25 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 51,5 
AK-29 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 52,3 
AK-43 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 49,8 
AK-52 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 664 48,5 
AK-56 07.10.2003 KLI 3. Bucht linksseitig, Phytobenthos 661 49,9 
KC-02 06.08.2004 KLI Phytobenthos im Staumauerbereich 664 52,4 
KC-06 06.08.2004 KLI Phytobenthos im Staumauerbereich 664 50,8 
VSII-15 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 60,2 
VSII-20 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 66,3 
VSII-27 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 52,4 
VSII-28 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 51,5 
VSII-29 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 51,8 
VSII-32 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 51,7 
VSII-39 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 646 52,5 
VSII-48 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 52,3 
VSII-53 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 52,4 
VSII-59 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 52,6 
VSII-60 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 63,9 
VSII-64 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 51,5 
VSII-66 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 49,7 
VSII-71 05.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 67,5 
L-25 05.10.2004 KLI Phytobenthos zw. 2./3. Bucht, rechtsseitig 664 50,5 
L-68 05.10.2004 KLI Phytobenthos zw. 2./3. Bucht, rechtsseitig 664 52,6 
L-78 05.10.2004 KLI Phytobenthos zw. 2./3. Bucht, rechtsseitig 664 54,5 
L-79 05.10.2004 KLI Phytobenthos zw. 2./3. Bucht, rechtsseitig 664 52,6 
UP-01 28.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos am Ufer 664 52,1 
UP-10 28.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos am Ufer 664 63,9 
UP-30 28.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos am Ufer 664 51,5 
UP-32 28.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos am Ufer 664 54,8 
UP-33 28.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos am Ufer 664 51,1 
UP-65 28.10.2004 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos am Ufer 664 50,8 
BNV-02 19.10.2005 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos  664 66,9 
BNV-44 19.10.2005 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 63,6 
BNV-45 19.10.2005 KLI 1. Bucht rechtsseitig, Phytobenthos 664 52,6 
DBI-02 02.11.2005 KLI Dunkle Bucht, Phytobenthos 664 44,0 
DBI-04 02.11.2005 KLI Dunkle Bucht, Phytobenthos 664 50,0 
DBI-09 02.11.2005 KLI Dunkle Bucht, Phytobenthos 664 43,7 
02-03 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 664 49,8 
02-07 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 664 49,7 
02-11 04.09.2007 CRA Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 664 49,7 
14-21 02.10.2007 CRA Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 664 49,7 
60-56 13.06.2007 CRA Phytobenthos 664 51,7 
82-08 22.07.2008 KLI Krötenhaut, 3. Bucht, linksseitig 664 49,7 




Der GC-Gehalt schwankte mit 43,7 - 67,5 % enorm und zeigt, dass die Gene von 
verschiedensten Mikroorganismen abstammen.  
Die Diversität der geoA-Sequenzen wird in der Abbildung 62 auf DNA-Ebene dargestellt. Es 
sind zusätzlich Referenzsequenzen aus der Datenbank mit bekannter Herkunft (delta-
Proteobakterien, Proteobakterien mit hohem GC-Gehalt (HGC) und von Cyanobakterien) mit 
verwendet worden.  
Aus der Anordnung der Sequenzen in den Dendrogrammen ist abzuleiten, dass die meisten 
Sequenzen bislang unidentifizierten Mikroorganismen entstammen. Da die 
Referenzsequenzen wie von Nostoc punctiforme PCC 73102, Oscillatoria sp. PCC 6506 und 
Phormidium sp. P2r dem größten Teil der Probensequenzen am ähnlichsten waren und mit 
diesen in einem großen Cluster eingeordnet sind, kann abgeleitet werden, dass die meisten 
Sequenzen von Cyanobakterien abstammen. Dieses Cluster ist grün unterlegt und befindet 
sich im oberen Teil des Stammbaums (Abbildung 62).  
Durch die hohe Anzahl an „grün unterlegten“ Proben-Sequenzen kann geschlussfolgert 
werden, dass der Besitz von geoA bei Cyanobakterien weit verbreitet ist und sich viele 
potentielle Geruchsstoffproduzenten im Phytobenthos der Talsperre Klingenberg nachweisen 
ließen.  
Von den im unteren Teil des Dendrogramms eingeordneten geoA-Sequenzen ist anzunehmen, 
dass diese, der höheren Homologie zu Referenzsequenzen nicht cyanobakterieller Herkunft 
folgend, nicht von Cyanobakterien stammen. Diese Vermutung kann durch eine genauere 
Betrachtung der ermittelten GC-Gehalte und der Sequenzlängen unterstützt werden. Zwei der 
zwölf im unteren Bereich eingeordneten Sequenzen sind mit einer Länge von 661 Basen drei 
Basen oder genau eine Aminosäure im translatierten Protein kürzer (siehe rot-schwarze 
Sterne). Bei den übrigen zehn Sequenzen bewegt sich der GC-Gehalt im Bereich von 60,2 -
 67,5 %, was die Ähnlichkeit zu den Referenzen der Proteobakterien mit hohem GC-Gehalt 
untermauert.  
Bei weiteren Sequenzen, wie VSII-60, K5-19, VSII-20, VSII-71 und BNV-02, beträgt die 
Sequenzlänge zwar 664 Basen, aber die Ähnlichkeit zu Referenzsequenzen wie Sorangium 
cellulosum ´So ce 56´ oder Myxococcus xanthus DK 1622 deutet ebenso auf Nicht-
Cyanobakterien als wahrscheinliche Herkunftsmikroorganismen hin.  
Die zueinander sehr ähnlichen Sequenzen L-78, UP-32, O3-02 und O4-04 mit sehr ähnlichen 
GC-Gehalten von 54,5 - 55,1 % wiesen bei der Translation (nach universellem Codon-
Gebrauch) ein Stop-Codon (TAG) an der gleichen Position im codierenden ORF auf. Aber 
auf Grund der besonderen Sequenzähnlichkeit zueinander (Abbildung 61) wurden diese 




Abbildung 61: geoA DNA-Sequenzalignment von L-78, O3-02, O4-04 und UP-32 sowie 
der Proteinsequenz (im konservierten Sequenzbereich). Schwarz unterlegte Bereiche 
kennzeichnen homologe Sequenzen. Der Pfeil kennzeichnet das Stop-Codon TAG im 
codierenden ORF.  
 
Im 5´-Bereich ist eine gewisse Sequenzunterschiedlichkeit festzustellen, während die 
Homologie im 3´-Bereich 100 % beträgt. Der Sequenzunterschied von einer Base zwischen 
O3-02 und O4-04 ist möglicherweise auf einen PCR-Amplifikationsfehler zurückzuführen. In 
dem Dendrogram auf Basis der DNA-Sequenzen bilden diese vier Sequenzen ein Cluster, 
welches auf eine ähnliche Herkunft hinweisen könnte (sowie eingerahmte Sequenzen in 
Abbildung 62) und das Stopp-Codon auf einen anderen Codongebrauch hindeutet. Ob diese 
Sequenzen im jeweiligen Organismus translatiert werden und die Proteine (Enzyme) eine 
Funktionalität besitzen, kann mit der durchgeführten Untersuchung nicht geklärt werden.  
Zu der um 18 Basen kürzeren Sequenz VSII-39 (weißer Pfeil) wurden mehrere äußerst 
ähnliche Sequenzen aus vier weiteren Phytobenthos-Proben erhalten. Die 
Sequenzunterschiede, bis auf den Deletionsbereich, betrug bei fünf Sequenzen (L-68, AK-29, 
BNV-45, VSII-59, L-79) jeweils eine Base, bei Sequenz VSII-53 zwei Basen, während die 
Sequenz KC-02 zu 100 % identisch war. Aus dem Grund der hohen Ähnlichkeiten und dass 
der Leserahmen durch diese Deletion nicht verändert wird, ist diese Sequenz ebenso nicht 
verworfen worden. Eine doppelsträngige Sequenzierung zur weiteren Bestätigung der 
Sequenzgenauigkeit wurde nicht durchgeführt. Basierend auf der großen Homologie im 3´-





Abbildung 62: Dendrogramm der geoA-DNA-Sequenzen aus dem Phytobenthos der 
Talsperre Klingenberg und von Isolaten mit eindeutiger geoA-Sequenz sowie mit einigen 
Referenzsequenzen (Neighbor-Joining mit 10000 bootstraps). Die Zahlenwerte geben die 
Sicherheit der Verzweigung an. Grün unterlegt sind Sequenzen gesicherter und putativ 
cyanobakterieller Herkunft, und grau die übrigen Sequenzen. Mit einem rot-schwarzen 




7 Weitere Charakterisierung der Isolate benthischer Cyanobakterien aus den 
Talsperren  
 
7.1 Molekularbiologische Charakterisierung 
 
7.1.1 Nachweis und Sequenzierung von rbcL 
 
Die extrahierte DNA der Isolate wurde molekularbiologisch untersucht. Zum vermutlichen 
Ausschluss der Analyse nicht-cyanobakteriellen Erbmaterials erfolgte der Nachweis des rbcL-
Gens. Dazu wurde das Primersystem RuBisCo_FW und RuBisCo_RW (Abbildung 64) 
genutzt, während die Amplifikation der zur Sequenzierung genutzten PCR-Produkte mit dem 
Primer M13_RuBisCo-FW erfolgte (Abbildung 63).  




Abbildung 63: Agarosegelelektrophoresebild der PCR-Amplifikate von rbcL aus 
extrahierter DNA von verschiedenen Isolaten. Der schwarze Pfeil kenzeichnet die 
erwartete Produktgröße von etwa 1050 b. M, Größenstandard; Spur 1, Isolat 01-07; 
Spur 2, Isolat 46-14; Spur 3, Isolat 49-18; Spur 4, Isolat 79-01; Spur 5, Isolat 108-15; 
Spur 6, Negativkontrolle ohne DNA;  
 
Die PCR-Produkte wurden einzelsträngig sequenziert. Insgesamt wurden 54 verschiedene 
rbcL-Sequenzen erhalten, deren GC-Gehalt zwischen 47,4 % und 59,5 % schwankte. Im 
Vergleich dazu bewegt sich dieser Wert bei den in Abbildung 64 verwendeten Referenzen 
von 48,6 % (Nostoc sp. PCC 7120) bis 56,3 % (Geitlerinema sp. PCC 8501). Von 
verschiedenen Talsperren stammte lediglich eine identische Sequenz. Es handelte sich dabei 
um die Sequenzen SAI13 und CRA05, die jeweils von verschiedenen Isolaten erhalten 
werden konnten.  




Von allen Genotypen ausgehend, wurden 42 zu einem Zeitpunkt aus der aus der Talsperre 
entnommenen Biomasse isoliert (jahreszeitspezifische Isolate), während zwölf Genotypen aus 
bis zu sechs verschiedenen Proben zu unterschiedlichen Zeitpunkten selektiert werden 
konnten. Aus der Talsperre Cranzahl wurden zwölf Genotypen, aus der Talsperre Klingenberg 
15 und aus der Talsperre Saidenbach 27 verschiedene Genotypen erhalten.  
 
 
Abbildung 64: rbcL-Proteinsequenzalignment von verschiedenen Cyanobakterien. 
Geitlerinema sp. PCC 8501, Accession-Nr.: ABV04330; Microcystis aeruginosa PCC 
7806, Accession-Nr.: CAO87107; Nostoc sp. PCC 7120, Accession-Nr.: AAA22028; 
Oscillatoria sp. PCC 6506, Accession-Nr.: ZP_07111065; Synechocystis sp. PCC 6803, 
Accession-Nr.: BAK50973; 
 
In der Tabelle 16, Tabelle 17 und Tabelle 18 sind die rbcL-Sequenzbezeichnungen don 




Tabelle 16: rbcL-Sequenzbezeichnungen von Isolaten aus der Talsperre Cranzahl mit 
identischen Sequenzen.  
Bezeichnung Isolate Probenahme-tag Probenahmestelle 







CRA03 60-20, 60-32, 60-37 13.6.2007 Phytobenthos 
CRA04 02-03, 02-11, 02-12, 02-17 04.09.2007 Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 
01-02, 01-15 04.09.2007 Phytobenthos in der Nähe des Ufers 
05-27, 05-48, 
13-01, 13-08 02.10.2007 Phytobenthos in der Nähe des Ufers 









04.09.2007 Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 
03-24, 03-29, 10-13 13.09.2007 Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 
14-21 02.10.2007 Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 
17-22, 17-35 13.09.2007 Stauwurzel, schwarze Haut 
72-23, 72-37 06.05.2008 Stauwurzel 
75-07 20.06.2008 Krötenhaut 
CRA07 
92-15, 92-20 20.08.2008 Stauwurzel, epipelischer Bewuchs 
 
Von den Isolaten bzw. Proben aus der Talsperre Cranzahl wurden insgesamt 7 rbcL-
Sequenzen mehrfach erhalten. Es ist in der Tabelle 16 erkennbar, dass nicht alle Sequenzen 
aus Proben von verschiedenen Zeitpunkten erhalten werden konnten. Die rbcL-Sequenzen 
CRA05 und CRA07 wurden am häufigsten von Isolaten aus unterschiedlichen Proben (vier 
bzw. sieben) isoliert. Weiterhin ist aus den aufgeführten Probenahmestellen ableitbar, dass die 
Isolate offensichtlich unterschiedliche Umgebungsbedingungen angepasst sind, da z. B. die 
Isolate mit Genotyp CRA01, CRA02, CRA03 und CRA05 nur im Phytobenthos und CRA04, 
CRA06 und CRA07 zum allergrößten Teil von Isolaten aus Proben des epipelischen 





Tabelle 17: rbcL-Sequenzbezeichnungen von Isolaten aus der Talsperre Klingenberg mit 
identischen Sequenzen.  
Bezeichnung Isolate Probenahme-tag Probenahmestelle 
40-08, 40-09, 
40-10, 40-11 19.06.2007 Phytobenthos an Staumauer 
41-02 12.07.2007 Sedimentoberfläche, 2. Bucht, linksseitig KLI01 
63-33 15.06.2007 Krötenhaut, 1. Bucht, linksseitig 
KLI02 96-24, 96-25 28.08.2008 Krötenhaut, Stauwurzel, linksseitig 
KLI03 82-06, 82-08 22.07.2008 Krötenhaut, 3. Bucht, linksseitig 
108-07, 108-15, 03.09.2008 Phytobenthos, Stauwurzel 
115-26 03.09.2008 Phytobenthos, 1. Bucht, rechtsseitig 
116-31 28.08.2008 Krötenhaut an Staumauer KLI04 
122-24 26.09.2008 schwimmendes Phytobenthos 
 
Von den Isolaten bzw. den Biomasse-Proben der Talsperre Klingenberg wurden 4 rbcL-
Sequenzen mehrfach erhalten. Diese sind in Tabelle 17 aufgeführt. Während KLI02 und 
KLI03 von Isolaten stammen, die jeweils nur aus einer Probe isoliert wurden, wurden KLI01 
und KLI04 von Isolaten erhalten, die aus verschiedenen Proben abstammen. Entgegen der 
höheren Zeitspanne des Vorkommens verschiedener Cyanobakterien in der Talsperre 
Cranzahl, kamen diese in der Talsperre Klingenberg jeweils nur in relativ kurzen Zeiträumen 
(während einer Massenentwicklung) vor. So betrug der Zeitraum des nachweisbaren 
Vorkommens von Cyanobakterien mit den rbcL-Genotypen KLI01 25 Tage, KLI04 30 Tage 
und zum Beispiel im Vergleich dazu von CRA05 und CRA07 etwa ein Jahr.  
In Tabelle 18 sind die mehrfach von Isolaten aus der Talsperre Saidenbach erhaltenen rbcL-




Tabelle 18: rbcL-Sequenzbezeichnungen von Isolaten aus der Talsperre Saidenbach mit 
identischen Sequenzen.  
Bezeichnung Isolate Probenahme-tag Probenahmestelle 
46-37 22.10.2007 Phytobenthos, Haselbach-Bucht 
48-03 14.11.2007 Phytobenthos, Haselbach-Bucht 
79-01, 87-06, 
87-16 14.07.2008 Phytobenthos, Reifländer Bucht 
91-07, 91-08, 
91-11 01.09.2008 Phytobenthos, Saidenbach-Bucht 
98-11, 100-01 01.09.2008 Phytobenthos, Haselbach-Bucht 
109-03, 109-23, 
109-30 01.09.2008 Phytobenthos, Hölzelbach-Bucht 
SAI01 
110-16, 110-18, 
110-20 01.09.2008 Krötenhaut, Reifländer Bucht 
ERGEBNISSE 
 102 
38-25, 38-26 15.10.2007 Phytobenthos, Haselbach-Bucht 
46-03, 46-04, 
46-14, 46-15 22.10.2007 Phytobenthos, Haselbach-Bucht SAI02 










03.12.2007 Phytobenthos, Hölzelbach-Bucht 
SAI04 54-59, 54-62, 54-68 10.07.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht 
SAI05 71-09, 71-14 06.05.2008 Krötenhaut, Hölzelbach-Bucht 
37-41 14.11.2007 Phytobenthos, Hölzelbach-Bucht 
47-01, 47-13, 
47-14, 47-16 11.09.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht SAI06 
54-36 10.07.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht 
54-11, 54-41 10.07.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht 
67-02 03.12.2007 Phytobenthos, Hölzelbach-Bucht SAI07 
74-02 22.04.2008 Krötenhaut, Reifländer Bucht 
47-06, 47-12 11.09.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht 
51-15 14.11.2007 Phytobenthos, Reifländer Bucht 
54-52 10.07.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht SAI08 




18.06.2008 Krötenhaut, Saidenbach-Bucht SAI09 






18.06.2008 Krötenhaut, Saidenbach-Bucht 
55-23, 67-38 03.12.2007 Phytobenthos, Hölzelbach-Bucht SAI11 74-04 22.04.2008 Krötenhaut, Reifländer Bucht 
49-18, 49-22, 
49-23 14.11.2007 Phytobenthos, Haselbach-Bucht 
50-22, 50-34 14.11.2007 Phytobenthos, Bucht neben Haselbach-Bucht 
SAI12 
51-14 14.11.2007 Phytobenthos, Reifländer Bucht 
SAI13 119-12, 119-15 18.06.2008 Phytobenthos, Haselbach-Bucht 
SAI14 47-02, 47-03, 47-04, 47-09 11.09.2007 Bewuchs an Vegetation, Reifländer Bucht 
 
Ingesamt wurden 14 unterschiedliche rbcL-Sequenzen mehrfach erhalten. SAI03, SAI04, 
SAI05, SAI10, SAI12, SAI13 und SAI14 stammen von Isolaten die nur aus Proben von einem 
Zeitpunkt gewonnen werden konnten. Da jedoch benthische Cyanobakterien kontinuierlich in 
der Talsperre nachweisbar waren, ist dies sehr interessant. Wie bereits zu CRA05 und CRA07 
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dargestellt wurde, kamen ebenso verschiedene Cyanobakterien in der Talsperre Saidenbach 
kontinuierlich über einen größeren Zeitraum vor (Punkt 1.3 der Ergebnisse). Der Zeitraum des 
Vorkommens von benthischen Cyanobakterien mit den rbcL-Genotypen SAI01, SAI07, 
SAI08 und SAI11 erstreckt sich von mindestens fünf Monaten bis elf Monate.  
 
7.1.2 Datenbankabgleich mit den rbcL Sequenzen 
 
Zur Bestätigung der taxonomischen Einordnung der Isolate wurde ein Datenbank-Abgleich 
durchgeführt. In Erwartung einer größtmöglichen Unterschiedlichkeit der ähnlichsten 
Datenbank-Sequenzen zu den rbcL-Sequenzen erfolgte der Ableich mit den NCBI DNA-




Tabelle 19: Ergebnisse des Datenbankabgleichs mit den rbcL-Sequenzen aller 
morphologisch als Phormidium sp. bestimmten Isolate. Die Accession-Nummern sind 
unterstrichen.  
 
Für alle als Phormidium sp. bestimmten Isolate sind die Ergebnisse des Datenbankabgleichs 
in Tabelle 19 aufgeführt. Es ist ersichtlich, dass offensichtlich die Homologie zu rbcL-
Sequenzen anderer Cyanobakterien deutlich höher ist. Obwohl in der Datenbank zwei 
Phormidium-Sequenzen (Accession-Nr.: EU119380 und AB075919) enthalten sind, werden 
Arthrospira platensis, Lyngbya aestuarii, Planktothrix agardhii sowie Spirulina identifiziert. 
Die rbcL-Sequenz von Arthrospira platensis FACHB439 wird als Top-Treffer den Sequenzen 
41-10 und 77-04 zugeordnet. Auf Grund der deutlichen Abweichung im GC-Gehalt von 3,1 % 
ist die große Ähnlichkeit zu ein und derselben Sequenz sehr ungewöhnlich.  
 








Top-Treffer in NCBI-Datenbank e-Value Score 
41-08 878 55,0 0,0 806 
45-70 800 52,0 0,0 752 
54-09 864 53,6 0,0 907 
71-03 862 54,1 0,0 878 
76-04 836 52,9 0,0 811 
CRA05 963 53,6 0,0 898 
CRA06 861 53,2 0,0 806 
CRA07 892 52,8 0,0 874 
KLI03 890 53,1 0,0 845 
SAI05 881 54,1 0,0 894 
SAI06 898 53,8 0,0 913 
SAI07 910 53,8 0,0 929 
SAI08 914 53,5 0,0 952 
SAI12 879 54,2 0,0 852 
SAI13 933 53,5 
Arthrospira platensis FACHB341 ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) 
and ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 
small subunit (rbcS) genes, partial cds, Länge=2073, 
AY136285 
0,0 874 
01-07 976 52,8 0,0 891 
54-31 764 51,6 0,0 760 
60-56 830 55,2 0,0 822 
CRA04 922 54,6 0,0 891 
KLI01 911 52,4 0,0 885 
SAI09 879 52,3 0,0 865 
SAI10 871 52,1 0,0 894 
SAI11 859 51,6 
Lyngbya aestuarii PCC 7419 rbcL gene for ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, 
partial cds, Länge=1183, AB075915 
0,0 876 
41-10 858 54,8 0,0 828 
77-04 845 51,7 
Arthrospira platensis FACHB439 ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) 
gene, partial cds, Länge=1023, AY147205 0,0 863 
95-01 778 51,4 
Planktothrix agardhii NIVA-CYA 126/8 ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large sub-unit 
(rbcL) gene, partial cds, Länge=758, EU151931 
0,0 942 
SAI01 912 52,4 
Spirulina sp. FACHB440 ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit (rbcL) gene, partial 




Tabelle 20: Ergebnisse des Datenbankabgleichs mit den rbcL-Sequenzen aller 
morphologisch als Geitlerinema sp. bestimmten Isolate. Die Accession-Nummer ist 
unterstrichen.  








Top-Treffer in NCBI-Datenbank e-Value Score 
37-46 976 54,8 0,0 983 
54-26 817 53,9 0,0 821 
54-79 865 54,3 0,0 894 
58-48 920 54,8 0,0 979 
76-01 882 54,3 0,0 883 
CRA02 876 54,2 0,0 896 
CRA03 835 54,1 0,0 854 
SAI03 920 54,8 0,0 979 
SAI04 987 55,1 0,0 992 
SAI14 931 54,8 
Lyngbya aestuarii PCC 7419 rbcL gene for ribulose-
1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, 
partial cds Länge=1183, AB075915 
0,0 939 
 
In obiger Tabelle 20 ist das Ergebnis des Datenbankabgleichs für alle als Geitlerinema sp. 
bestimmten Isolate ersichtlich. Für alle Sequenzen, deren Unterschied im GC-Gehalt 1,2 % 
beträgt, wurde die rbcL-Sequenz von Lyngbya aestuarii als Top-Treffer identifiziert. In der 




Tabelle 21: Ergebnisse des Datenbankabgleichs mit den rbcL-Sequenzen aller 
morphologisch als Pseudanabaena sp. bestimmten Isolate. Die Accession-Nummern sind 
unterstrichen.  











48-13 793, 53,1 
Leptolyngbya laminosa ETS-08 partial rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, strain ETS-08, Länge =1182, FM955229 
0,0 
848 
50-33 883, 53,7 
Arthrospira platensis FACHB439 ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxy-
genase large subunit (rbcL) gene, partial cds, Länge =1023, AY147205 
0,0 
815 
60-48 781, 47,4 
Trichodesmium erythraeum IMS101, complete genome, Länge =7750108: 
ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, CP000393 
0,0 
708 
Thermosynechococcus vulcanus rbcL gene for ribulose 1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, complete cds, Länge =1428, AB297498 
0,0 
815 
63-03 864, 59,3 Thermosynechococcus elongatus BP-1 DNA, complete genome, Länge = 




Uncultured organism clone AB_SG_H07_HC ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds, Länge =623, HM538796 
0,0 
730 
Thermosynechococcus vulcanus rbcL gene for ribulose 1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, complete cds, Länge =1428, AB297498 
0,0 
723 63-35 739, 58,2 
Thermosynechococcus elongatus BP-1 DNA, complete genome, Länge = 




63-47 822, 54,4 
Lyngbya aestuarii PCC 7419 rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 





Thermosynechococcus vulcanus rbcL gene for ribulose 1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, complete cds, Länge =1428, AB297498 
0,0 
824 
65-14 862, 59,5 Thermosynechococcus elongatus BP-1 DNA, complete genome, Länge = 




65-18 824, 58,5 
Thermosynechococcus elongatus BP-1 DNA, complete genome, Länge= 




96-35 888, 50,2 
Lyngbya aestuarii PCC 7419 rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, partial cds, Länge =1183, AB075915 
0,0 
830 
Uncultured organism clone AB_SG_H07_HC ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds, Länge =623, HM538796 
0,0 
968 98-28 819, 59,1 Leptolyngbya laminosa ETS-08 partial rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, strain ETS-08, Länge =1182, FM955229 
0,0 
909 
Uncultured organism clone AB_SG_F05_HC ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds, Länge =623 HM538781 
0,0 
974 113-14 856, 59,2 Leptolyngbya laminosa ETS-08 partial rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, strain ETS-08, Länge =1182, FM955229 
0,0 
933 
129-19 873, 47,7 
Trichodesmium erythraeum IMS101, complete genome, Länge =7750108: 
ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, CP000393 
0,0 
717 
CRA01 877, 56,2 
Leptolyngbya laminosa ETS-08 partial rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase large subunit, strain ETS-08, Länge =1182, FM955229 
0,0 
900 
KLI02 827, 48,9 
Pseudanabaena sp. PCC 7403 rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 




Die Identifizierungen für alle als Pseudanabaena sp. bestimmten Isolate sind in Tabelle 21 
angegeben. Die in diese Gruppe eingeordneten Isolate besitzen sehr unterschiedliche rbcL-
Sequenzen. Dem Unterschied im GC-Gehalt von 12,1 % folgend, wurden sehr 
unterschiedliche Cyanobakterien als potentielle Herkunftsmikroorganismen ermittelt. 
Lediglich der Sequenz KLI02 wurde Pseudanabaena sp. als ähnlichste Sequenz zugeordnet. 
Bei drei Sequenzen (63-35, 98-28 und 113-14) wird als ähnlichste Datenbanksequenz eine 
von einem unkultivierten Organismus gefunden. Dieses Resultat ist sehr überraschend, da die 
Datenbanksequenzen kürzer als die erhaltenen Sequenzen sind.  
 
Tabelle 22: Ergebnisse des Datenbankabgleichs mit den rbcL-Sequenzen aller 
morphologisch als Oscillatoria sp. bestimmten Isolate. Die Accession-Nummern sind 
unterstrichen.  








Top-Treffer in NCBI-Datenbank e-Value Score 
Fischerella muscicola SAG 1427-1 rbcL gene for ribulose-
1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, partial 
cds, Länge=1183, AB075911 
0.0 935 
40-12 911 54,9 Fischerella muscicola UTEX 1829 rbcL gene for ribulose-1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, partial cds, 
Länge=1183, AB075910 
0.0 935 
70-x 859 55,1 
Fischerella muscicola SAG 1427-1 rbcL gene for ribulose-
1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit, partial 
cds, Länge=1183, AB075911 
0.0 907 
KLI04 857 47,7 
Trichodesmium erythraeum IMS101, complete genome, 
Länge=7750108: ribulose-1,5-bisphosphate 




SAI02 883 55,0 
Nostoc sp. PCC 7906 rbcL gene for ribulose-1,5-bisphosphate 




In Tabelle 22 sind die Ergebnisse des Datenbankabgleichs aller morphologisch als 
Oscillatoria sp. bestimmten Isolate enthalten. Bei keiner Abfrage wird eine Sequenz von 
Oscillatoria als ähnlichste Sequenz gefunden. Besonders auffallend ist die Zuordnung der 
Sequenz von Nostoc sp. als Top-Treffer zu SAI02. Bezugnehmend auf eine sich deutlich 
unterscheidende Morphologie stellt dieses Ergebnis die Ungeeignetheit der Datenbankabfrage 
zur taxonomischen Identifizierung von Cyanobakterien auf Basis des rbcL-Gens dar.  
 
 
Abbildung 65: Ermittlung ähnlicher Sequenzen mittels BLASTN. Mit steigender Länge 
der Sequenz nimmt bei 100 %iger Homologie der Exponent des eValue-Wertes stetig bis 
auf -180 und danach auf 0 ab, während der Score-Wert kontinuierlich ansteigt.  
 
Ist eine Sequenz in der Datenbankabfrage zu einer in dieser enthaltenen Sequenz identisch, 
ergeben sich die in Abbildung 65 dargestellten e-Value und Score-Werte. Unter 
Berücksichtigung dieser Daten ist zusätzlich festzustellen, dass die Score-Werte der Top-
Treffer relativ gesehen zu niedrig sind und sich dadurch die Sequenzähnlichkeiten 
relativieren.  
 
7.1.3 Nachweis und Sequenzierung von geoA 
 
Von besonderem Interesse war der Nachweis von geoA. In einem ersten Schritt wurde dieser 
Nachweis mittels PCR und des Primersystems (CycFW und CycRW) durchgeführt. Wenn ein 
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Amplifikat erhalten werden konnte, wurde dieses sequenziert. Die Sequenzierung erbrachte 
zweierlei Ergebnisse: entweder eine eindeutige Sequenz oder eine Mischsequenz. Wie es bei 
Phormidium sp. P2r festgestellt wurde, kann das Gen in einem Organismus mehrfach 
vorkommen, wobei die Homologie zueinander sehr hoch ist. Dem entsprechend wurde den 
eindeutigen Sequenzen ein geoA-ORF zugeordnet, während die Wahrscheinlichkeit des 
Besitzes von zwei homologen geoA-ORFs bei einer Mischsequenz hoch ist.  
 
Tabelle 23: Der geoA-Status der Isolate bzw. der rbcL-Genotypen.  
Isolat / rbcL-Genotyp geoA-Status 
01-07, 40-12, 41-08, 41-10, 45-70, 48-13, 
50-33, 54-09, 54-31, 60-48, 63-03, 
63-35, 65-14, 65-18, 70-x, 71-03, 77-04, 
95-01, 96-35, 98-28, 113-14, 129-19, CRA01, 
CRA06, KLI01, KLI02, KLI04, SAI01, SAI02, 
SAI05, SAI06, SAI07, SAI08, SAI09, SAI10, 
SAI11 
negativ (geoA-negativ) 
60-56, CRA04, CRA07, KLI03 positiv, 1 ORF, (geoA-positiv) 
37-46, 54-26, 54-79, 63-47, 76-01, 76-04, 
CRA02, CRA03, CRA05, SAI03, SAI04, SAI12, 
SAI13, SAI14 
positiv, mehrere ORFs ?, (geoA-
Mischsequenz) 
 
In obiger Tabelle ist zu erkennen, dass die Anwesenheit von geoA bei 18 Genotypen (34 %) 
bestätigt werden konnte. Die Ergebnisse lassen im Weiteren erkennen, dass lediglich vier der 
18 geoA positiven rbcL-Genotypen mit großer Wahrscheinlichkeit nur ein geoA-Gen besitzen. 
Im Gegensatz dazu ist bei den übrigen 14 geoA positiven rbcL-Genotypen von mehreren 
(zwei ?) homologen geoA-ORFs auszugehen. Durch die Auswertung der partiellen Sequenzen 
konnten jedoch hohe Homologien zu den erhaltenen geoA-Sequenzen festgestellt werden. 
Dies bestätigt die Annahme, dass die Isolate mehrere zueinander homologe Gene besitzen.  
 
7.1.4 Dendrogramm der rbcL-Sequenzen 
 
Zur Veranschaulichung der molekularbiologischen Diversität der rbcL-Sequenzen wurde ein 
Dendrogramm der DNA-Sequenzen (Abbildung 66) mit den jeweiligen ähnlichsten mittels 
des Datenbankabgleichs identifizierten Sequenzen und einem planktisch vorkommenden, 





Abbildung 66: Dendrogramm von rbcL-DNA-Sequenzen (Neighbor-Joining mit 10000 
bootstraps). Die Zahlenwerte geben die Sicherheit der Verzweigung an. Blau unterlegt, 
Isolate aus der Talsperre Klingenberg; Grün unterlegt, Isolate aus der Talsperre 
Cranzahl; Rot unterlegt, Isolate aus der Talsperre Saidenbach; geoA-neg., geoA nicht 
durch PCR nachweisbar; geoA-pos., eindeutige geoA Sequenz; geoA-MS, geoA nicht 
eindeutig sequenzierbar; I, Sequenzcluster 1 (Phormidium sp.); II, Sequenzcluster 2 
(Geitlerinema sp.); III, Sequenzcluster 3 (Oscillatoria sp.);  
ERGEBNISSE 
 110 
Im Dendrogramm sind deutlich verschiedene Sequenzcluster zu identifizieren. Die ermittelten 
ähnlichsten Datenbank-Sequenzen werden vorwiegend im unteren Teil des Dendrogramms 
eingeordnet, während z. B. die Cluster I und II in Abbildung 66 keine Referenzsequenzen 
beinhalten. Die Isolate aus den einzelnen Talsperren ordnen sich in die verschiedenen Cluster 
ein, so dass die Abbildung verdeutlicht, dass Vertreter jeder Gattung in jeder untersuchten 
Talsperre vorkamen. Durch die Angabe des geoA-Status wird das Cluster II in Abbildung 66 
besonders hervorgehoben. Die in dieses Cluster eingeordneten Sequenzen sind sehr homolog 
und stammen von Isolaten aus allen drei Talsperren ab und sind im Weiteren putative geoA-
ORFs-Spezies.  
Im Cluster III sind die rbcL-Sequenzen von als Oscillatoria sp. taxonomisch klassifizierten 
Isolate zusammengefasst. Jeweils ein Vertreter aus diesem sehr kleinen Sequenzcluster mit 
drei Sequenzen wurde aus den Talsperren Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach isoliert. Die 
Anordnung des coccalen Vergleichsisolats am unteren Rand der Abbildung 66 könnte auf 
einen größeren Sequenzunterschied zwischen filamentösen, benthisch wachsenden 
Cyanobakterien und coccalen, planktisch wachsenden Cyanobakterien hinweisen.  
Auf Protein-Ebene ist die Diversität durch einen unterschiedlichen Codon-Gebrauch 
erwartungsgemäß ein wenig niedriger. Während auf DNA-Ebene 17 (18) verschiedene rbcL-
geoA-positive Genotypen festgestellt wurden, verringerte sich diese Anzahl auf Proteinebene 
auf lediglich fünf verschiedene Sequenzen.  
Aus den Dendrogramm ist im Weiteren ersichtlich, dass die Identifizierung ähnlicher 
Sequenzen mittels BLAST zumindest für rbcL schlecht ist. Dies ist neben den vorwiegenden 
gehäuft zueinander als recht ähnlich eingeordneten Referenzen als auch an der großen 














7.2 Bestimmung von phycocyanin und phycoerythrin-haltigen Isolaten 
 
Ergänzend zur molekularbiologischen Charakterisierung der Isolate wurde deren 
Pigmentierung im Fluoreszenzlicht mikroskopisch bestimmt.  
 
Tabelle 24: Die Pigmentierung der Isolate mit Phycocyanin oder Phycoerythrin.  
Isolat / rbcL-Genotyp Pigmentierung 
01-07, 37-46, 40-12, 50-33, 54-26, 54-79, 60-48, 60-56, 
63-03, 63-35, 63-47, 65-14, 65-18, 70-x, 76-01, 76-04, 
77-04, 95-01, 96-35, 98-28, 113-14, 129-19, CRA01, 
CRA02, CRA03, CRA05, KLI01, KLI02, SAI01, SAI02, 
SAI03, SAI04, SAI09, SAI12, SAI13, SAI14 
Phycocyanin 
41-08, 41-10, 45-70, 48-13, 54-09, 54-31, 71-03, CRA04, 
CRA06, CRA07, KLI03, KLI04, SAI05, SAI06, SAI07, 
SAI08, SAI10, SAI11 
Phycoerythrin 
 
Von den 54 unterschiedlichen rbcL-Genotypen ausgehend, wurden 18 als Phycoerythrin-
haltig und 36 als Phycocyanin-haltig bestimmt (Tabelle 24). Das entspricht Anteilen von 
34 % bzw. 66 %.  
 
Tabelle 25: Charakterisierung der Isolate auf geoA und deren Pigmentierung mit 
Phycoerythrin oder Phycocyanin.  
geoA-Status Phycoerythrin Phycocyanin 
geoA-negativ 15 (83 %) 21 (58 %) 
geoA-positiv 3 (17 %) 1 (3 %) 
geoA-Mischsequenz 0 14 (39 %) 
 
Aus Tabelle 25 ist zu entnehmen, dass offensichtlich die 15 Phycocyanin-haltigen Isolate mit 
einem totalen Anteil von 83 % an den 18 geoA-haltigen Genotypen für die Geosminbildung 
eine wichtigere Rolle spielen könnten als die Phycoerythrin-haltigen Isolate bzw. 
Cyanobakterien.  
 
7.3 Das Vorkommen der benthischen Cyanobakterien in den Talsperren 
 
Die Untergliederung der 54 rbcL-Genotypen in 40 einmalig und 14 mehrfach vorkommende 
lässt erkennen, dass offensichtlich eine große Saisonalität im Auftreten einzelner Spezies der 
Cyanobakterien besteht. Einzubeziehen ist hierbei der Abstand zwischen zwei Probenahmen, 
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da dieser bei dem Auftreten einer Massenentwicklung auf meist eine Woche verringert wurde. 
Die am häufigsten identifizierten rbcL-Genotypen – CRA07 aus sechs verschiedenen Proben, 
CRA05, SAI01 und SAI08 aus jeweils vier verschiedenen Proben - stammen aus den 
Talsperren Cranzahl und Saidenbach und lassen die Erkenntnis ableiten, dass einige Arten 
ganzjährig vorkommen und an die in den Talsperren vorherrschenden Bedingungen 
offensichtlich gut angepasst sind.  
 




Genotyp konnte erhalten werden aus 
    einer Probe         mehreren Proben 
TS Cranzahl 12 8 (67 %) 4 (33 %) 
TS Klingenberg 15 13 (87 %) 2 (13 %) 
TS Saidenbach 27 19 (70 %) 8 (30 %) 
 
Auch wenn die Diversität der Cyanobakterien zu den einzelnen Probenahmezeitpunkten nicht 
molekularbiologisch untersucht wurde und die in den Talsperren vorkommende Artenzahl die 
Anzahl der isolierten, unterschiedlichen Genotypen auf jeden Fall bei weitem übertreffen 
sollte, ist in den in Tabelle 26 ersichtlichen Daten zu erkennen, dass die in den Talsperren 
Cranzahl und Saidenbach vorkommenden Cyanobakterien die höchste Konstanz besitzen 
könnten.  
 
Tabelle 27: Aufsplittung der geoA-positiven Genotypen auf die Isolate der 
Herkunftstalsperren sowie der Häufigkeit der Isolierung des rbcL-Genotyps.  
TS Cranzahl TS Klingenberg TS Saidenbach 
 
rbcL-Genotyp wurde isoliert aus  














































Die Daten in Tabelle 27 lassen erkennen, dass die Verteilung der geoA-Genotypen auf die 
Talsperren und die Häufigkeit der rbcL-Genotypen ungleichmäßig ist. Mit acht geoA-
positiven rbcL-Genotypen konnten die meisten Isolate aus der Talsperre Saidenbach isoliert 
werden, während aus der Talsperre Klingenberg nur vier erhalten wurden.  
 
7.4 Die putative Rolle von geoA in Cyanobakterien 
 
Basierend auf der Homologie von geoA1 und geoA2 zu cyc2 aus Streptomyces coelicolor und 
zu GeoA (SAV2163) aus Streptomyces avermitilis sowie des erfolgreichen Nachweises der 
Expression von geoA1 und geoA2 wurden die erhobenen Daten der Bestimmung des 
Geruchsstoffbildungspotentials benthischer Cyanobakterien (siehe Kapitel V, Punkt 3) mit 
dem geoA-Status korreliert.  
 
7.4.1 Der potentielle Einfluss von geoA auf das Wachstum 
 






Abbildung 67: Die Proteinmassen als Indikator für das Wachstum der Cyanobakterien. 
Es wurden verschiedene Lichtfarben (B, BW, G, TL und TL+UV) sowie Medien (L-, M- 
und N-BG-11) getestet. Links (und transparent) sind die Daten der geoA-positiven 
Isolate abgebildet, und rechts, bzw. im Hintergrund die Ergebnisse der geoA-negativen 
Isolate. n, Anzahl der Werte;  
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Die Darstellung der Proteinmassen in Abbildung 67 lässt erkennen, dass die geoA-positiven 
Isolate höhere Proteinmassen durch die Inkubationsphase erreichten. Der Median lag beim 
Medium L und Medium M jeweils ein wenig höher. Nur bei Medium N waren die 
Proteinmassen der geoA-negativen Isolate tendenziell höher.  
Es ist abzuleiten, dass die Wachstumsbedingungen, geschlussfolgert aus der Höhe des 
Medians der Proteinmassen, von blauem Licht über blau-weisses Licht zu grünem Licht 
offensichtlich besser werden. Bei der Beleuchtung mit Tageslicht und Verwendung von 
Medium L lag der Median bei den geoA-positiven Isolate auf gleicher Höhe, wie bei der 
Beleuchtung mit grünem Licht. Im Gegensatz dazu war bei den geoA-negativen Isolaten der 
Median bei gleicher Beleuchtung mit Tageslicht höher als bei der Beleuchtung mit grünem 
Licht. Bei der Inkubation im Medium M war jeweils der Median der Proteinmassen bei 
Beleuchtung mit Tageslicht niedriger als bei der Inkubation mit grünem Licht. Durch die 
zusätzliche Bestrahlung mit UV (LF TL+UV) wurden bis auf eine Ausnahme (Medium L und 
geoA-negative Isolate) höhere Proteinmassen erreicht. Die Inkubation der Cyanobakterien im 
Medium N und unter Tageslicht und Tageslicht und UV-Bestrahlung ergab, dass 
offensichtlich die geoA-negativen Isolate im Medium N sehr viel besser wachsen konnten als 
die geoA-positiven Isolate.  
 
7.4.2 Der potentielle Einfluss von geoA auf die Freisetzung und die Speicherung von 
Geosmin 
 
In Abbildung 68 ist die Speicherung von Geosmin in der Biomasse und in Abbildung 69 die 





Abbildung 68: Die Speicherung von 
Geosmin in der Biomasse in Abhängigkeit 
von geoA. Es wurden verschiedene 
Lichtfarben (B, BW, G, TL und TL+UV) 
sowie Medien (L-, M- und N-BG-11) 
getestet. Links (und transparent) sind die 
Daten der geoA-positiven Isolate abgebildet, 
und rechts, bzw. im Hintergrund die 
Ergebnisse der geoA-negativen Isolate. n, 
Anzahl der Werte;  
 
Abbildung 69: Die Freisetzung von 
Geosmin ins Kultivierungsmedium in 
Abhängigkeit von geoA. Es wurden 
verschiedene Lichtfarben (B, BW, G, TL 
und TL+UV) sowie Medien (L-, M- und 
N-BG-11) getestet. Links (und 
transparent) sind die Daten der geoA-
positiven Isolate abgebildet, und rechts, 
bzw. im Hintergrund die Ergebnisse der 




Der linke Boxplot bei der jeweiligen Testbedingung stellt jeweils die Werte für die geoA-
positiven Isolate dar, während der nach rechts verschobene und im Hintergrund befindliche 
Boxplot die Ergebnisse für die geoA-negativen Isolate zeigt. Durch diese Darstellung wird 
deutlich erkennbar, dass die Freisetzung von Geosmin von geoA-positiven Isolaten höher war 
und sich das Geosminbildungspotential wesentlich unterschied.  
In Abbildung 68 ist im Weiteren erkennbar, dass fast nur bei den geoA-positiven Isolaten 
Geosmin in der Biomasse nachgewiesen werden konnte. Lediglich bei einem Isolat (50-33, 
Pseudanabaena sp.) konnte geoA molekularbiologisch nicht feststellt werden, obwohl eine 
starke Freisetzung und Speicherung von Geosmin erfolgte.  
Unter Berücksichtigung der taxonomischen Zuordnung der Isolate konnte ermittelt werden, 
dass alle als Geitlerinema sp. klassifizierten Isolate geoA-positiv (mischsequenzig) waren. Im 
Gegensatz dazu waren alle Oscillatoria sp.-Isolate geoA-negativ. Das Vorkommen homologer 
Gene wie bei Phormidium sp. scheint somit bei Geitlerinema sp. sehr verbreitet zu sein, 
obwohl diese Gattung bislang nur selten mit Geruchsstoffen in Verbindung gebracht wurde 
(Jüttner und Watson, 2007; Giglio et al., 2008).  
 
7.5 Der Einfluss der Lichtfarben und des Mediums 
 
Im Folgenden wurden für alle vollständig unter den Testbedingungen (Lichtfarben B, BW, G, 
TL sowie Medien L und M) charakterisierten Isolate die prozentualen, relativen Werte 
berechnet. Diese wurden, wenn nichts anderes angegeben, jeweils als Quotient des Wertes 
für/im Medium L / Wert für/im Medium M berechnet und mit 100 % multipliziert.  
Diese Analysen zeigen die Variabilität der Werte für ein Isolat auf und führen dadurch zu 
neuen Erkenntnissen.  
 
Die Daten der detaillierteren Analyse der relativen Proteinmassen benthischer Cyanobakterien 
in Abbildung 70 lassen auf eine mehr- oder weniger chaotische „Wachstums“-Reaktion der 
Cyanobakterien auf die Testbedingungen schließen. Der Besitz von geoA scheint darauf 
keinen wesentlichen Einfluss zu haben. Feststellbar waren jedoch bei den geoA-positiven 
Isolaten höhere Mediane der Proteinmassen im jeweiligen Medium unter allen 
Lichtbedingungen.  
Auffällig war vor allem, dass die größte Unterschiedlichkeit der Mediane der Proteinmassen 





Abbildung 70: Der Einfluss der Nährmedien und der Lichtfarben auf die Proteinmasse 
bzw. das Wachstum der Isolate. Dargestellt sind die relativen Quotienten der 
Proteinmasse ((inkubiert im Medium L/Medium M)*100) für jedes einzelne Isolat sowie 
die Mediane der bestimmten Proteinmasse im Medium L (blau), Medium M (rot) unter 
den Standardversuchsbedingungen in Abhängigkeit von geoA. Zusätzlich ist der relative 
Anteil der Medien (basierend auf dem Median) zum Gesamtwert der Proteinmasse 
angegeben. Jedes Isolat ist durch eine andere Farbe gekennzeichnet. Bei den Medianen 
handelt es sich um die Werte aller untersuchten jeweiligen Isolate in Einfach-
Bestimmung. Daher können keine Vertrauensintervalle angegeben werden. Die 
Zuordnungen der Isolate zu den Zahlen im oberen Teil der Abbildung sind in Tabelle 28 
und Tabelle 29 ersichtlich.  
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Welche Parameter dazu führen, dass vor allem die geoA-positiven Isolate im Medium L und 
im Besonderen bei blauem Licht besser wachsen ist nicht bekannt. Dem entgegen wurden bei 
geoA-negativen Cyanobakterien die höchsten Proteinmassen bei der Beleuchtung mit 
Tageslicht erreicht.  
Mit einem relativen Anteil des Medians der Proteinmasse im Medium M von 43,8 % zu 
56,2 % für das Medium L wird offensichtlich, dass das Wachstum der Cyanobakterien im 
blauen Licht in beiden Medien stark unterschiedlich war.  
In Tabelle 28 ist die Zuordnung der geoA-negativen Isolate zu den Zahlen in Abbildung 70 
und Abbildung 71 angegeben. Für die geoA-positiven Isolate ist diese Zuordnung in der 
Tabelle 29 für die Abbildung 70, Abbildung 71, Abbildung 72 und Abbildung 73 ersichtlich.  
 
Tabelle 28: Zuordnung der geoA-negativen Isolate zu den Zahlen in Abbildung 70 und 






Abbildung 70           Abbildung 71 
38-26 Oscillatoria sp. 8  
41-08 Phormidium sp.  15 
46-14 Oscillatoria sp. 1 1 
46-15 Oscillatoria sp. 7  
48-03 Phormidium sp. 9  
50-33 Pseudanabaena sp.  17 
65-18 Pseudanabaena sp.  16 
78-05 Phormidium sp. 5  
78-10 Phormidium sp. 14  
86-25 Phormidium sp. 6  
96-25 Pseudanabaena sp. 12  
96-35 Pseudanabaena sp. 13  
108-15 Oscillatoria sp. 10  
110-18 Phormidium sp. 2  
115-26 Oscillatoria sp. 3 3 
116-31 Oscillatoria sp. 11  
122-24 Oscillatoria sp.  18 
129-19 Pseudanabaena sp. 4  
 
Die Darstellung der Mediane der freigesetzten Geosminmassen sowie der relativen Werte der 
Freisetzung in Prozent in der Abbildung 71 offenbart deutliche Unterschiede. Die 
Schwankung der relativen Werte der Geosminfreisetzung war für die geoA-negativen 
Cyanobakterien wesentlich geringer. Bei den geoA-positiven Isolaten wurde eine deutliche 
Geosminfreisetzung im Medium L für einige Isolate festgestellt. Hauptsächlich waren es 
Spezies der Gattung Geitlerinema (mit 5, 7, 9, 10 und 11 gekennzeichnet). Die Werte 
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schwanken bei diesen Isolaten im Bereich einer 8,5 bis ca. 17-fach höheren Geosmin-
freisetzung im Medium L. Die Darstellung der relativen Geosminfreisetzung der geoA-
negativen Isolate unter den verschiedenen Bedingungen lässt die Interpretation zu, dass diese 
nur in geringem Maße durch unterschiedliche Lichtfarben sowie das Nährmedium beeinflusst 
wird. Im Gegensatz dazu wird erkennbar, dass sich die Höhen der Mediane der freigesetzten 
Geosminmassen für beide Nährmedien der geoA-positiven für einzelne Lichtbedingungen 
(blaues Licht und Tageslicht) sehr deutlich unterschieden. Dies lässt auf einen Einfluss der 
Lichtfarben sowie des Mediums schließen.  
 
Tabelle 29: Zuordnung der geoA-positiven Isolate zu den Zahlen in Abbildung 70, 






Abbildung 70 | Abbildung 71 | Abbildung 72 | Abbildung 
73 links | Abbildung 73 rechts  
02-03 Phormidium sp.    23  
02-11 Phormidium sp.     24 
05-48 Phormidium sp.  13   13 
13-01 Phormidium sp. 16 16 16 16 16 
14-21 Phormidium sp. 12 12  12 12 
37-46 Geitlerinema sp. 7 7    
43-16 Geitlerinema sp. 4     
47-02 Geitlerinema sp. 8     
47-09 Geitlerinema sp.   18   
49-18 Phormidium sp. 3   3 3 
50-34 Phormidium sp.  17  17 17 
54-26 Geitlerinema sp. 1     
54-68 Geitlerinema sp. 9 9    
54-79 Geitlerinema sp. 10 10 10   
58-48 Geitlerinema sp.   19  19 
60-20 Geitlerinema sp.  11 11   
60-32 Geitlerinema sp.    20 20 
60-56 Phormidium sp.  15 15   
63-47 Pseudanabaena sp. 2  2  2 
67-16 Geitlerinema sp. 5 5    
76-04 Phormidium sp.  14   14 
82-08 Phormidium sp. 6 6  6 6 
92-20 Phormidium sp.     26 
117-13 Phormidium sp.     25 
119-12 Phormidium sp.    21 21 







Abbildung 71: Der Einfluss der Nährmedien und der Lichtfarben auf die Geosmin-
freisetzung. Dargestellt sind die relativen Quotienten der freigesetzten Geosminmasse 
((Medium L/Medium M)*100) für jede einzelne Isolat (die farbigen Linien im rechten 
Teil der Abbildung stehen für jeweils ein Isolat) sowie die Mediane der Geosminmassen 
im Medium L (blau), Medium M (rot) unter den Standardversuchsbedingungen in 
Abhängigkeit von geoA. Zusätzlich ist der relative Anteil der Medien (basierend auf 
dem Median) zum Gesamtwert der freigesetzten Geosminmasse angegeben. Bei den 
Medianen handelt es sich um die Werte aller untersuchten Isolate in Einfach-
Bestimmung. Daher können keine Vertrauensintervalle angegeben werden. Die 
Zuordnungen der Isolate zu den Zahlen im rechten Teil der Abbildung sind in Tabelle 
28 und Tabelle 29 ersichtlich.  
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Im oberen Teil der Abbildung 71 sind die Mediane der freigesetzten Geosminmassen in den 
Medien L und M und der relative Anteil der Mediane im Vergleich dargestellt. Die deutlich 
unterschiedliche Höhe der Säulen zwischen den geoA-negativen und -positiven 
Cyanobakterien stellt wiederholt den gravierenden Einfluss von geoA auf das 
Freisetzungsniveau von Geosmin dar. Die relativen Anteile der Medien an der Geosmin-
freisetzung weichen besonders bei der Kultivierung bei blauem Licht ab. Aus welchem Grund 
sich der Einfluss dieser Lichtfarbe so darstellt, kann nicht erklärt werden. Die Intensität dieses 
Spektralanteils spielt unter natürlichen Bedingungen kaum eine Rolle, aber die Isolation aller 
Isolate erfolgte unter diesen Bedingungen. Beide spezifischen cyanobakteriellen Pigmente - 
Phycoerythrin und Phycocyanin - weisen im blauen Spektralbereich ein lokales 
Absorptionsmaximum auf, was dazu führt, dass alle untersuchten Cyanobakterien im blauen 
Licht wachsen können. Einige Cyanobakterien wiesen sogar nach der Inkubation unter 
blauem Licht die höchsten Proteinmassen auf. Die meisten der untersuchten geoA-negativen 
Cyanobakterien setzten unter blauem Licht die größte Menge an Geosmin frei, während die 
übrigen Cyanobakterien bei Tageslicht das größte Geosminfreisetzungspotential aufwiesen. 
Der relative Anteil der Geosminfreisetzung der geoA-positiven Cyanobakterien im Vergleich 
von Medium M zu Medium L deutet mit den Werten im Bereich von 50,9 - 64,4 % auf einen 
deutlichen Einfluss des Mediums hin. Bei den geoA-negativen Cyanobakterien ist die 
Schwankungsbreite mit 48 - 56,7 % geringer. Die generelle Geosminfreisetzung ist somit bei 
beiden geoA-Gruppen bei den untersuchten Lichtfarben unterschiedlich.  
Zur Übertragung der bei den Isolaten beobachteten Geosminfreisetzung auf reale 
Bedingungen ist erwähnenswert, dass diese bei dem im Wasserkörper der Talsperren 
dominierenden grünen Spektralanteil (LF G), geringer ist als bei Tageslicht. Ebenfalls ist 
erkennbar, dass die Nährstoffkonzentration bei grüner Beleuchtung der Kulturgefäße einen 
geringeren Einfluss auf die Geosminfreisetzung besitzt als bei Tageslicht. 
 
Es konnte durch zahlreiche Analysen bestätigt werden, dass eine positive Korrelation 
zwischen geoA und dem Geosminnachweis in der Biomasse besteht. Bei allen geoA-positiven 
Isolaten wurde ein Geosmingehalt in der durchschnittlichen Größenordnung von etwa 
1000 ng/mg Protein bestimmt. Im Weiteren ist daher die Speicherung von Geosmin in der 
Biomasse von geoA-positiven Isolaten untersucht worden. Obwohl die Daten in Abbildung 68 
keinen deutlichen Einfluss des Nährmediums oder der Lichtfarben darstellen, wurden für die 




Abbildung 72: Der Einfluss der Nährmedien und der Lichtfarben auf die Geosmin-
speicherung in der Biomasse benthischer Cyanobakterien. Dargestellt sind die relativen 
Quotienten der in der Biomasse detektierten Geosminmasse ((inkubiert im Medium 
L/Medium M)*100) für jedes einzelne Isolat (die farbigen Linien im oberen Teil der 
Abbildung stehen für jeweils ein Isolat) sowie die Mediane der Geosminmasse in der 
Biomasse bei der Kultivierung im Medium L (blau), Medium M (rot) unter den 
Standardversuchsbedingungen in Abhängigkeit von geoA. Zusätzlich ist der relative 
Anteil der Medien (basierend auf dem Median) zum Gesamtwert der in der Biomasse 
festgestellten Geosminmasse angegeben. Bei den Medianen handelt es sich um die Werte 
aller untersuchten Isolate in Einfach-Bestimmung. Daher können keine 
Vertrauensintervalle angegeben werden. Die Zuordnungen der Isolate zu den Zahlen im 
oberen Teil der Abbildung sind in Tabelle 29 ersichtlich.  
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Der obere Teil dieser Abbildung verdeutlicht relativ konstante Geosminmassen in der 
Biomasse sowie dem folgend auch sehr ähnliche Höhen der Mediane des in der Biomasse 
gespeicherten Geosmins für beide Nährmedien. Die Speicherung von Geosmin wird daher 
offensichtlich weniger und ebenso uneinheitlich durch unterschiedliche 
Kultivierungsbedingungen beeinflusst.  
Positive Abweichungen der Geosminspeicherung in der Biomasse treten deutlich häufiger und 
ausgeprägter auf als negative Abweichungen. Es ist erkennbar, dass bei einzelnen Isolaten wie 
60-20 (Geitlerinema sp., Talsperre Cranzahl) mit 358 % bei grünem Licht, 63-47 
(Pseudanabaena sp., Talsperre Klingenberg) mit 340 % bei blau-weissem Licht und 47-09 
(Geitlerinema sp., Talsperre Saidenbach) mit 337 % ebenfalls bei blau-weissem Licht die 
Geosminspeicherung stark variieren kann. Bei den Isolaten 60-56 (Phormidium sp., Talsperre 
Cranzahl) mit 52,2 % und 13-01 (Phormidium sp., ebenfalls Talsperre Cranzahl) mit 65 % 
können Minima der Geosminspeicherung bei grünem Licht festgestellt werden.  
Ein Isolat (Nr. 19 in Abbildung 72, 58-48, Geitlerinema sp. aus der Talsperre Saidenbach) 
wies den größten Unterschied mit einem Faktor von mehr als 15 (1540 %) bei der 
Geosminspeicherung in der Biomasse auf. Die der Abbildung zu Grunde liegenden Daten für 
dieses Isolat sind in Tabelle 30 zusammengefasst.  
 
Tabelle 30: Die in der Biomasse des Isolats 58-48, Geitlerinema sp. bestimmten 
Geosminmassen (normalisiert auf den Proteingehalt) in ng Geosmin/mg Protein.  
 Lichtfarben 
 B BW G TL 
Medium L 2703 2223 1934 888 
Medium M 2526 2864 125 532 
 
Aus den Daten wird eine große Varianz der gespeicherten Geosminmenge ersichtlich. Da es 
sich jedoch um Einzelbestimmungen handelt, können Schwankungen nicht ausgeschlossen 
werden.  
Insgesamt variiert die Speicherung des Geosmins in der Biomasse mit einem Faktor von bis 
zu 1,6-fach zwischen blau-weissem Licht mit Medium L zu Tageslicht mit Medium M bei 
weitem nicht so stark wie die Geosminfreisetzung mit einem Faktor von bis zu 4,1 bei 
Tageslicht mit Medium M zu blauem Licht mit Medium L bei geoA-positiven 
Cyanobakterien. Neben der isolatspezifischen Analyse der Freisetzung und der Speicherung 
von Geosmin in der Biomasse wurde die Berechnung der prozentualen Freisetzung des 




Abbildung 73: Der Einfluss der Nährmedien und der Lichtfarben auf die Geosmin-
speicherung und Freisetzung durch geoA-positive Cyanobakterien. Dargestellt sind die 
relativen Quotienten aus der freigesetzten Geosminmasse/die in der Biomasse enthaltene 
Geosminmasse (inkubiert im (Medium L/Medium M)*100) für jede einzelne Isolat unter 
den Standardversuchsbedingungen (die farbigen Linien im oberen Teil der Abbildung 
stehen für jeweils ein Isolat) sowie die Mediane der freigesetzten Geosminmasse im 
Medium L (blau), in der Biomasse enthaltenes Geosmin (grün) und insgesamt (grau). 
Zusätzlich ist die Abweichung der totalen Geosminmasse für das Medium M (beim 
Medium L) angegeben. Bei den Medianen handelt es sich um die Werte aller 
untersuchten Isolate in Einfach-Bestimmung. Daher können keine Vertrauensintervalle 
angegeben werden. Die Zuordnungen der Isolate zu den Zahlen im oberen Teil der 
Abbildung sind in Tabelle 29 ersichtlich.  
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Die prozentuale Freisetzung des Geosmins unterscheidet sich für die Isolate und 
Wachstumsbedingungen. Die Daten lassen erkennen, dass die Freisetzung des gespeicherten 
Geosmins allerdings am entscheidendsten vom Isolat bzw. der Spezies abhängig ist. Es ist 
festzustellen, dass bis auf wenige Ausnahmen wesentlich mehr Geosmin in der Biomasse 
gespeichert als freigesetzt wurde. Zum Beispiel setzen die Isolate 50-34 (Phormidium sp., aus 
der Talsperre Saidenbach) sowie 14-21 (Phormidium sp., aus der Talsperre Cranzahl, Nr. 12) 
mit 195 % annähernd die doppelte Menge an Geosmin unter bestimmten 
Wachstumsbedingungen frei, als gleichzeitig in der Biomasse gespeichert wird. Durch die 
größeren Mediane der Geosminfreisetzung im Medium M wird deutlich, dass diese deutlich 
vom Medium abhängig ist. Diese Ableitung ist jedoch nicht vollständig auf das in der 
Biomasse gespeicherte Geosmin übertragbar.  
Bei dem mit Nr. 19 gekennzeichneten Isolat 58-48, Geitlerinema sp., konnte das höchste 
Freisetzungsverhältnis mit knapp über 300 % bei grünem Licht bestimmt werden. Auch bei 
der Kultivierung im Medium L wurde bei gleicher Beleuchtung das maximale 
Freisetzungsverhältnis mit 195 % ermittelt. Offensichtlich besitzt diese Lichtfarbe eine 
besondere Bedeutung im cyanobakteriellen Metabolismus. Möglicherweise ist dies auf die 
Bedeutung dieser Lichtfarbe als die entscheidendste unter natürlichen Bedingungen 
zurückzuführen.  
Mit einer um bis zu 25,4 % höheren totalen Geosminmenge bei blau-weissem Licht scheint 
die Bildung von Geosmin eine wichtige Rolle im Metabolismus zu spielen. Die höchste 
relative Geosminfreisetzung ist bei Tageslicht zu verzeichnen, während bei blauem und 
grünem Licht die niedrigsten Freisetzungsquotienten berechnet wurden.  
Im Gegensatz zu einer stärkeren Freisetzung als Speicherung von Geosmin war bei einigen 
Isolaten festzustellen, dass diese nur äußerst geringe Geosminmengen ins Medium abgaben. 
Die Isolate 37-46 (Geitlerinema sp., Talsperre Saidenbach) und 60-20 (Geitlerinema sp., 
Talsperre Cranzahl) setzten im Mittel nur 0,03 % bzw. 0,2 % des in der Biomasse 
gespeicherten Geosmins frei. Durchschnittlich war in der Biomasse des Isolats 37-46 jedoch 
1179 ng Geosmin/mg Protein und in Isolat 60-20 sogar 2181 ng Geosmin/mg Protein 
enthalten. Dies lässt die Schlussfolgerung zu, dass beim Absterben dieser Cyanobakterien 
besonders große Mengen an Geosmin freigesetzt werden und diese Freisetzungs-Ereignisse, 




8 Statistische Analyse der Daten zur Geruchsstoffbildung 
 
Die Darstellung der Daten zur Geruchsstoffbildung variierte in den Punkten 3, 7.4 und 7.5 des 
Ergebnisteils. Beispielsweise seien an dieser Stelle die bestimmten Proteinmassen der Isolate 
genannt. Diese wurden für alle Isolate zusammen in Abbildung 50, nach dem geoA-Status in 
Abbildung 67 oder für jedes Isolat separat in Abbildung 70 dargestellt. Ebenso wurden für die 
Geosminfreisetzung sowie der Speicherung von Geosmin in der Biomasse die Abbildung 55, 
Abbildung 69 und Abbildung 71 sowie Abbildung 54, Abbildung 68 und Abbildung 72 nach 
verschiedenen Gesichtspunkten dargestellt.  
Es wurden die Daten aller Isolate, die vollständig unter den Lichtfarben B, BW, G und TL 
sowie den Medien L und M charakterisiert werden konnten, verwendet. Insgesamt waren dies 
36 geoA-negative Isolate (mit mindestens je 8 Werten für die Freisetzung von Geosmin) und 
30 geoA-positive Isolate (mit 16 Werten, 8 für die Freisetzung von Geosmin und 8 für die 
Speicherung von Geosmin in der Biomasse) sowie das Isolat 606E1B (mit 16 Werten, analog 
mit 8 Werten für die Freisetzung von Geosmin und 8 Werten für die Speicherung von 
Geosmin in der Biomasse). Ergänzend sollte an dieser Stelle nochmals erwähnt werden, dass 
es sich bei den Werten der Isolate um Einzel-Werte für jede getestete Bedingung handelt 
(Tabelle 53 im Anhang).  
 
8.1 Der Einfluss von geoA auf die Freisetzung und die Speicherung von Geosmin 
 
Wie in Abbildung 68 und Abbildung 69 im Punkt 7.4.2 zu erkennen ist, besitzt geoA einen 
großen Einfluss auf die Geosminbildung (Tabelle 31 und Abbildung 74).  
 
Tabelle 31: Der Einfluss von geoA auf die Freisetzung und die Speicherung von 
Geosmin. Die Anzahl der zur Berechnung verwendeten Werte sind in der Klammer 
angegeben. Signifikante Ergebnisse sind grün unterlegt und fett gedruckt.  
 Irrtumswahrscheinlichkeit p 
Freisetzung von Geosmin 1.197e-12 (536) 





Abbildung 74: Der Einfluss von geoA auf die Geosmin-Freisetzung und -Speicherung in 
der Biomasse benthischer Cyanobakterien. Zum Vergleich wurden die Werte des Isolats 
606E1b (Cyanobium sp.) aus der Talsperre Saidenbach mit abgebildet. Es handelt sich 
um eine coccale, planktisch vorkommende Spezies. n, Anzahl der Werte;  
 
In Abbildung 74 ist die Geosmin-Speicherung und -Freisetzung in Abhängigkeit des 
molekularbiologischen Nachweises von geoA zusammenfasssend dargestellt. Es ist zu 
erkennen, dass die Freisetzung von Geosmin höher war, wenn geoA nachweisbar ist. Bei der 
Speicherung von Geosmin in der Biomasse ist der Unterschied zwischen den Cyanobakterien 
wesentlich größer. Bei geoA-positiven Isolaten wurde in der Biomasse Geosmin in der 
durchschnittlichen Größenordnung von etwa 1000 ng/mg Protein nachgewiesen. Bis auf ein 
Isolat als Ausnahme wurde in der Biomasse geoA-negativer Isolate keine Speicherung von 
Geosmin bestimmt. Diese Sachverhalte bzw. die stark signifikanten Unterschiede 
entsprechend des geoA-Status werden durch die sehr geringen Irrtumswahrscheinlichkeiten 
bestätigt (Tabelle 31).  
 
8.2 Der Einfluss des Lichts und des Mediums auf die Freisetzung und Speicherung von 
Geosmin 
 
Die statistische Auswertung der Werte der Freisetzung und der Speicherung von Geosmin für 
den Einfluss des Lichts und des Mediums ergab zunächst unter Verwendung des Mixed Effect 




Tabelle 32: Der Einfluss des Lichts auf die Freisetzung und Speicherung von Geosmin 
der Isolate. Es sind die Irrtumswahrscheinlichkeiten p sowie die Anzahl der zur 
Berechnung verwendeten Werte in der Klammer angegeben. Signifikante Ergebnisse 
sind grün unterlegt und fett gedruckt.  
 Alle Isolate  geoA-negative Isolate geoA-positive Isolate 
Freisetzung von Geosmin <.0001 (536) 0.1790 (296) 1e-04 (240) 
Speicherung von Geosmin 
in der Biomasse 
0.098 (312) 0.2238 (72) 0.1994 (240) 
 
Tabelle 33: Der Einfluss des Mediums auf die Freisetzung und Speicherung von 
Geosmin der Isolate. Es sind die Irrtumswahrscheinlichkeiten p sowie die Anzahl der 
zur Berechnung verwendeten Werte in der Klammer angegeben. Signifikante 
Ergebnisse sind grün unterlegt und fett gedruckt.  
 Alle Isolate  geoA-negative Isolate geoA-positive Isolate 
Freisetzung von Geosmin 0.1669 (536) 0.6947 (296) 0.1234 (240) 
Speicherung von Geosmin 
in der Biomasse 
<.0001 (312) 0.3547 (72) <.0001 (240) 
 
Die in Tabelle 32 und Tabelle 33 berechneten Wahrscheinlichkeiten lassen einen 
signifikanten Einfluss des Lichts auf die Freisetzung von Geosmin sowohl als auch des 
Mediums auf die Speicherung von Geosmin in der Biomasse der geoA-positiven Isolate 
erkennen. Zur detaillierteren Überprüfung des Effekts der verschiedenen Lichtfarben auf die 
Freisetzung von Geosmin der geoA-positiven Isolate wurde ein Permutationstest 
durchgeführt. Bei diesem Test wurden die Messwerte der einzelnen Lichtbedingungen 
gegeneinander auf signifikante Unterschiede getestet.  
 
Tabelle 34: Die Signifikanz des Einflusses der Lichtfarben auf die Freisetzung von 
Geosmin. Es sind die Irrtumswahrscheinlichkeiten p für alle, die geoA-negativen und die 
geoA-positiven Isolate angegeben. Signifikante Ergebnisse sind grün unterlegt und fett 
gedruckt. Es wurden 134, 74 oder 60 Werte gegeneinander getestet.  
 B BW G TL 
B 0.015/0.1924/0.0184 0.0658/0.0008/0.0485 0.0078/0.2668/0.0087 











Die Wahrscheinlichkeiten in Tabelle 34 lassen einen statistischen Unterschied der Wirkung 
der verschiedenen Lichtfarben erkennen. Es ist zu schlussfolgern, dass sich die Wirkung des 
blauen Lichts auf die geoA-positiven Cyanobakterien von der Wirkung der anderen 
Lichtfarben signifikant unterscheidet. Obwohl die Wahrscheinlichkeiten in Tabelle 32 das 
Licht als nicht signifikant für eine Wirkung auf die Freisetzung von Geosmin bei geoA-
negativen Cyanobakterien darstellte, ließ sich dennoch mit den Permutationstests ermitteln, 
dass sich auch die Lichtfarben blau und grün signifikant in der Wirkung auf die 
Cyanobakterien bzw. der Freisetzung von Geosmin unterscheidet. Den Ergebnissen nach 
besteht somit kein signifikanter Unterschied in der Wirkung auf die Freisetzung von Geosmin 
bei geoA-positiven Cyanobakterien zwischen den Lichtfarben blau-weiss, grün sowie 
Tageslicht. Die statistische Analyse lässt ebenfalls die Schlussfolgerung zu, dass bei 
Beleuchtung mit blauem Licht die Freisetzung von Geosmin der untersuchten geoA-positiven 
Cyanobakterien minimal wird. Annäherungsweise könnte die Abbildung 75 diese Ergebnisse 
darstellen und das Ableiten weiterer Erkenntnisse ermöglichen.  
 
 
Abbildung 75: Der Einfluss der Lichtfarben auf die Freisetzung und die Speicherung 
von Geosmin in Abhängigkeit vom geoA-Status der untersuchten Isolate. Die maximalen 
Anzahlen der Maxima oder Minima für jede Lichtfarbe wurden durch farbige Kästen 
hervorgehoben. Die schwarzen Sterne weisen auf signifikante Unterschiede (Tabelle 34) 
hin.  
 
In obiger Abbildung wird zudem kein Einfluss des Lichts auf die in der Biomasse 
gespeicherte Geosminmasse sichtbar. Insgesamt muss jedoch für die Gesamtheit der 
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untersuchten Isolate bzw. Cyanobakterien berücksichtigt werden, dass entsprechend des stark 
unterschiedlichen Verhaltens der Isolate (Abbildung 53, Abbildung 70, Abbildung 71, 
Abbildung 72 sowie Abbildung 73) es bei nahezu jeder getesteten Bedingung mindestens ein 
Isolat mit Maxima (Abbildung 87) gibt. Es würde sich jedoch aus den in Abbildung 75 
aufgeführten Daten auf Basis der Maxima und Minima im Zusammenhang ableiten lassen, 
dass grünes Licht die Bildung von Geosmin am wenigsten induziert. Eine Veränderung dieses 
unter natürlichen Bedingungen dominaten Lichtspektrums durch die Veränderung des 
Pegelstandes oder der Trübung des Wassers könnte, wie es die Maxima der Isolate in der 
obigen Abbildung zeigen, zu einer verstärkten Bildung von Geosmin führen. Dies bestätigen 
auch die Ergebnisse der Untersuchungen an den Talsperren (siehe Kapitel V, Punkte 1.2.3 
und 1.3.3).  
 
Der sich aus der Wahrscheinlichkeit in Tabelle 33 ergebende signifikante Einfluss des 
Mediums nach dem Mixed Effekt-Modell ist in Abbildung 76 veranschaulicht, obwohl in 
dieser Darstellung der Effekt des Lichts nicht berücksichtigt ist.  
 
 
Abbildung 76: Der Einfluss des Mediums auf die Geosmin-Freisetzung und die –
Speicherung in der Biomasse. Die maximalen Anzahlen der Maxima oder Minima für 
die Medien wurden durch farbige Kästen hervorgehoben. Der goldene Stern weist auf 
den statistisch nachgewiesenen, signifikanten Unterschied (Tabelle 33) hin.  
 
Dem Ergebnis der statistischen Analyse folgend, unterscheiden sich die Werte des in der 
Biomasse der Isolate gespeicherten Geosmins zwischen der Kultivierung in den 
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verschiedenen Nährstoffkonzentrationen signifikant. In obiger Abbildung sind höhere 
Geosminmassen in der Biomasse der Isolate bei Kultivierung im Medium L ersichtlich. Die 
Mehrzahl der Isolate weist ebenso im Medium L ein Maximum der Speicherung von Goesmin 
in der Biomasse auf. Dies führt zu der Annahme, dass tendenziell abnehmende 
Nährstoffkonzentrationen zu einer intensiveren Bildung von Geosmin durch benthische 
Cyanobakterien führen könnten.  
 
8.3 Der Einfluss des Lichts und des Mediums auf das Wachstum bzw. die Proteinmassen 
 
Analog zur Testung der Signifikanz des Lichts und des Mediums auf die Freisetzung und 
Speicherung von Geosmin wurde ebenso der Einfluss auf das Wachstum bzw. die 
Proteinmassen mit dem Mixed-Effekt-Modell untersucht. Zunächst wurde kein signifikanter 
Unterschied zwischen den Proteinmassen der geoA-positiven und geoA-negativen Isolate mit 
einer Irrtumswahrscheinlichkeit von p=0.2242 berechnet. Für diese Berechnung wurden alle 
536 Werte verwendet.  
 
Tabelle 35: Der Einfluss des Lichts und des Mediums auf das Wachstum bzw. die 
Proteinmassen der Isolate. Es sind die Irrtumswahrscheinlichkeiten p sowie die Anzahl 
der zur Berechnung verwendeten Werte in der Klammer angegeben. Signifikante 
Ergebnisse sind grün unterlegt und fett gedruckt.  
 Alle Isolate  geoA-negative Isolate geoA-positive Isolate 
Licht <.0001 (536) <.0001 (296) 0.1453 (240) 
Medium 0.899 (536) 0.8052 (296) 0.9666 (240) 
 
Die Irrtumswahrscheinlichkeiten führen überraschend zu der Schlussfolgerung, dass das 
Medium keinen signifikanten Einfluss auf die Proteinmassen besitzt und offensichtlich nur 
das Wachstum der geoA-negativen Isolate vom Licht bzw. der Lichtfarbe signifikant 
beeinflusst wird. Die unterschiedlichen Effekte der Lichtfarben wurden wiederum 









Tabelle 36: Die Signifikanz des Einflusses des Lichts auf die Proteinmassen. Es sind die 
Irrtumswahrscheinlichkeiten p für alle, die geoA-negativen und die geoA-positiven 
Isolate angegeben. Signifikante Ergebnisse sind grün unterlegt und fett gedruckt. Es 
wurden jeweils 134, 74 oder 60 Werte gegeneinander getestet.  
 B BW G TL 
B 0.1740/0.1505/0.6708 0.0022/0.0025/0.2332 0.0526/0.0236/0.674 








Die Daten in Tabelle 36 zeigen auf, dass sich lediglich die Wirkung der Lichtfarben blau und 
grün sowie für geoA-negative Cyanobakterien Tageslicht auf das Wachstum der 
Cyanobakterien signifikant unterscheidet. Die Irrtumswahrscheinlichkeit für die 
Unterschiedlichkeit der Wirkung der Lichtfarben blau und grün auf alle getesteten Isolate ist 
sogar geringer als bei der Betrachtung des Ergebnisses für den Teildatensatz der geoA-
negativen Isolate. Beachtenswert ist die signifikante Unterschiedlichkeit der Wirkung der 
Lichtfarben blau und grün für die geoA-negativen Isolate, obwohl dies nicht für die geoA-
positiven Isolate zutrifft, aber von der Analyse des Gesamtdatensatzes bestätigt wird. Die 
Abbildung 77 verdeutlicht die durchgeführte Auswertung.  
 
 
Abbildung 77: Der Einfluss der Lichtfarben auf die Proteinmassen der Isolate in 
Abhängigkeit vom geoA-Status. Die maximalen Anzahlen der Maxima oder Minima für 
jede Lichtfarbe wurden durch farbige Kästen hervorgehoben. Die schwarzen Sterne 
weisen auf signifikante Unterschiede (Tabelle 36) hin.  
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Die Daten in obiger Abbildung verdeutlichen, dass sich geoA-positive und –negative Isolate 
ähnlich verhalten und keine Unterschiede erkennbar sind. Die Unterschiedlichkeit der 
Proteinmassen ist jedoch bei den Lichtfarben grün am größten und zudem für die geoA-
negativen Isolate signifikant unterschiedlich zu den finalen Proteinmassen der 
Cyanobakterien beim Wachstum unter anderen Lichtfarben (Tabelle 36).  
Analog zu den in Abbildung 75 interpetierten Ergebnissen ist es ebenso an dieser Stelle 
angebracht, auf die Unterschiedlichkeit des Verhaltens der Isolate bei den getesteten 
Bedingungen hinzuweisen (Abbildung 87). Es würde sich aus den in Abbildung 77 
aufgeführten Daten im Zusammenhang ableiten lassen, dass grünes Licht das Wachstum 
(bzw. die Proteinmassen) am positivsten beeinflusst. Bei der Beleuchtung mit Tageslicht 
überwiegen zwar ebenso die Maxima der Proteinmassen der Isolate, die Proteinmassen sind 
jedoch geringer als beim Wachstum unter grünem Licht.  
 
 
Abbildung 78: Der Einfluss des Mediums auf die Proteinmassen der Isolate in 
Abhängigkeit von geoA. Die maximalen Anzahlen der Maxima oder Minima wurden 
durch farbige Kästen hervorgehoben.  
 
Die entsprechend des geoA-Status abgebildeten Proteinmassen für die Medien L und M sind 
zueinander sehr ähnlich. Zudem wurde ebenfalls mit dem Mixed-Effekt-Modell auch kein 
signifikanter Einfluss der Nährstoffkonzentrationen auf die Proteinmassen nachgewiesen. 
Signifikant unterschiedliche Geosminmassen in der Biomasse (Abbildung 76) mit gleichen 
Proteinmassen in obiger Abbildung beweisen, dass sich der reale Geosmingehalt in der 
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Biomasse der Isolate unterschied und nicht primär oder nur wenig auf unterschiedliches 
Wachstum (unterschiedliche Proteinmassen) zurückzuführen ist. 
Eine Dominanz des grünen Lichts bzw. Spektralanteils scheint für das Wachstum benthischer 
Cyanobakterien in den Talsperren am geeignetsten zu sein. Es führt zwar tendenziell bei 
geoA-negativen Cyanobakterien zu höheren Proteinmassen, aber ebenso bei diesen 




Im weiteren Interesse stand neben der Analyse des Einflusses der Umweltparameter 
Lichtspektrum und Nährstoffe auch die Beschreibung etwaiger und möglicherweise auch 
signifikanter Korrelationen zwischen den einzelnen Messwerten.  
 
8.4.1 Korrelation zwischen der Freisetzung von Geosmin und den Proteinmassen 
 
Die Berechnung der Korrelation zwischen der Freisetzung von Geosmin und den 
Proteinmassen der Isolate ergab die folgenden Ergebnisse (Tabelle 37).  
 
Tabelle 37: Die Korrelationen zwischen der Freisetzung von Geosmin und den 
Proteinmassen der Isolate. Es sind die Korrelationskoeffizienten sowie die 
Irrtumswahrscheinlichkeiten p angegeben. Signifikante Ergebnisse sind grün unterlegt 
und fett gedruckt.  
 Werte Korrelation nach Pearson Korrelation nach Spearman 
Alle Isolate 536 R2=0.0832 (p=0.0543) R2=-0.02 (p=0.6434) 
geoA-negative 
Isolate 
296 R2=0.0489 (p=0.402) R2=-0.4036 (p=5.058e-13) 
geoA-positive 
Isolate 
240 R2=0.0937 (p=0.148) R2=0.1999 (p=0.0019) 
 
Aus den Daten in Tabelle 37 kann abgeleitet werden, dass stark gegenläufige Korrelationen in 
Abhängigkeit vom geoA-Status bestehen. Bei der Berechnung der Korrelation auf Basis der 
direkten Messwerte konnte kein Zusammenhang zwischen den Werten ermittelt werden. 
Jedoch wurden bei der Berechnung der Rang-Korrelation nach Spearman stark signifikante 
und vor allem gegenläufige Zusammenhänge ermittelt. Bei den geoA-negativen Isolaten weist 
die negative Korrelation mit -0,4 darauf hin, dass die Freisetzung von Geosmin mit höheren 
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Proteinmassen geringer wird. Entgegengesetzt korreliert die Freisetzung von Geosmin bei den 
geoA-positiven Isolaten mit dem Korrelationskoeffizient von 0,19 mit höheren Proteinmassen 
schwach positiv. Durch diese gegenläufigen Zusammenhänge ist bei der Analyse mit allen 
Werten keine Korrelation zu ermitteln. Es ergibt sich daraus die Schlussfolgerung, dass 
bessere Wachstumsbedingungen für geoA-positive Isolate zu einer höheren Freisetzung von 
Geosmin führen könnten.  
 
8.4.2 Korrelation zwischen der Speicherung von Geosmin und den Proteinmassen 
 
Die Berechnung der Korrelation zwischen der Speicherung von Geosmin in der Biomasse und 
den Proteinmassen der Isolate wurde nur für die geoA-positiven Cyanobakterien durchgeführt.  
 
Tabelle 38: Die Korrelationen zwischen der Speicherung von Geosmin in der Biomasse 
und den Proteinmassen der geoA-positiven Isolate. Es sind die Korrelationskoeffizienten 
sowie die Irrtumswahrscheinlichkeiten p angegeben. Signifikante Ergebnisse sind grün 
unterlegt und fett gedruckt. Die Korrelationen basieren auf 240 Werten.  
 Korrelation nach Pearson Korrelation nach Spearman 
geoA-positive Isolate R2=-0.2648 (p=3.251e-05) R2=-0.3382 (p=7.859e-08) 
 
Aus den Daten in Tabelle 38 wird ein sehr signifikanter Zusammenhang zwischen der 
Speicherung von Geosmin in der Biomasse und der Proteinmasse ersichtlich. Die Korrelation 
nach Pearson als auch nach Spearman ergaben deutlich negative Korrelationen mit -0,26 bzw. 
-0,33. Diese Werte verdeutlichen, dass offensichtlich die Geosminspeicherung in der 
Biomasse zunimmt, wenn das Wachstum nicht optimal ist. Beziehungsweise enthielten 
statistisch gesehen geringere Proteinmassen mehr Geosmin.  
 
8.4.3 Korrelation zwischen der Speicherung von Geosmin und der Freisetzung von Geosmin 
 
Zur genaueren Untersuchung eines möglichen Zusammenhangs zwischen der Speicherung 
von Geosmin in der Biomasse und der Freisetzung von Geosmin wurden für die Daten der 






Tabelle 39: Die Korrelationen zwischen der Speicherung von Geosmin in der Biomasse 
und der Freisetzung von Geosmin der geoA-positiven Isolate. Es sind die 
Korrelationskoeffizienten R2 sowie die Irrtumswahrscheinlichkeiten p angegeben. 
Signifikante Ergebnisse sind grün unterlegt und fett gedruckt. Die Berechnungen 
basierten auf 240 Werten.  
 Korrelation nach Pearson Korrelation nach Spearman 
geoA-positive Isolate R2=0.4794 (p=3.553e-15) R2=-0.004 (p=0.9506) 
 
Die berechneten Korrelationen in Tabelle 39 unterscheiden sich deutlich. Während die auf 
den realen Messwerten berechnete Pearson-Korrelation klar zeigt, dass die Freisetzung von 
Geosmin mit der Geosminmasse in der Biomasse gut korreliert, kann auf Basis der Ränge 
keine Korrelation ermittelt werden. Die signifikante Korrelation könnte auf einen passiven 
und ungesteuerten Freisetzungsprozess von Geosmin aus der Biomasse hindeuten.  
 
8.4.4 Detailliertere Analyse des Effekts vom Medium 
 
Der signifikante Einfluss des Mediums auf die Speicherung von Geosmin in der Biomasse 
(siehe Tabelle 33) und die ebenfalls signifikante Korrelation zwischen der Speicherung von 
Geosmin in der Biomasse und der Freisetzung von Geosmin deuteten auf eine besondere 
Messwertverteilung hin. Aus diesem Grund wurde der Effekt des Mediums auf die 
Freisetzung und Speicherung von Geosmin durch die Berechnung von Korrelationen und 
einer Permutationsanalyse erneut untersucht.  
 
Tabelle 40: Der Einfluss des Mediums auf die Freisetzung von Geosmin. Signifikante 
Ergebnisse sind grün unterlegt und fett gedruckt.  
 


























Tabelle 41: Der Einfluss des Mediums auf die Speicherung von Geosmin in der 
Biomasse geoA-positiver Isolate. Signifikante Ergebnisse sind grün unterlegt und fett 






Speicherung von Geosmin 







Die Ergebnisse in Tabelle 40 und Tabelle 41 lassen starke und deutlich signifikante 
Korrelationen erkennen, die den vermuteten Einfluss des Mediums auf die Freisetzung von 
Geosmin bestätigen. Dies ist auf eine sehr große Varianz der Werte bzw. Messfehler zurück 
zu führen. Es wird durch den hohen Korrelationsfaktor deutlich, dass die Geosminbildung 
zwar beeinflussbar ist, aber das Bildungsniveau sehr gut mit den beiden unterschiedlichen 
Medien korreliert. Welches Isolat viel Geosmin in dem einen Medium bildet, bildet auch viel 
Geosmin im anderen Medium (artspezifischer Effekt).  
Die Berechnung einer Korrelation zwischen den Medien und den Proteinmassen wäre nur 
dann sinnvoll gewesen, wenn Daten zu Isolaten mit unterschiedlichen Inkubationsdauern 
vorgelegen hätten.  
 
8.4.5 geoA-negative Isolate mit signifikanten Korrelationen zwischen einzelnen Messwerten 
 
In den folgenden Tabellen sind diejenigen geoA-negativen Isolate aufgeführt, bei denen 















Tabelle 42: geoA-negative Isolate mit signifikanter Korrelation zwischen der 
Freisetzung von Geosmin und den Proteinmassen (basierend auf 8 Werten für jedes 
Isolat). Es sind die Korrelationskoeffizienten R2 sowie die Irrtumswahrscheinlichkeiten 
p angegeben. Signifikante p-Werte sind grün unterlegt und fett gedruckt. Negative 
Korrelationen sind pink unterlegt und ebenfalls fett gedruckt.  
Isolat Taxonomisch bestimmt als 
Korrelation n. Pearson 
        p         /           R2 
Korrelation n. Spearman 
          p           /          R2 
98-28 Pseudanabaena sp. 0,000 -0,969 0,151 -0,571 
48-03 Phormidium sp. 0,000 -0,967 0,007 -0,881 
78-05 Phormidium sp. 0,000 -0,964 0,000 -0,976 
129-19 Pseudanabaena sp. 0,000 -0,963 0,001 -0,952 
46-14 Oscillatoria sp. 0,000 -0,957 0,002 -0,929 
108-07 Oscillatoria sp. 0,001 -0,938 0,005 -0,905 
60-48 Pseudanabaena sp. 0,001 -0,933 0,000 -1,000 
46-15 Oscillatoria sp. 0,001 -0,929 0,028 -0,786 
116-31 Oscillatoria sp. 0,001 -0,924 0,011 -0,857 
01-07 Phormidium sp. 0,001 -0,922 0,022 -0,810 
108-15 Oscillatoria sp. 0,001 -0,919 0,002 -0,929 
46-37 Phormidium sp. 0,001 -0,916 0,000 -0,976 
47-16 Phormidium sp. 0,002 -0,902 0,117 -0,599 
40-08 Phormidium sp. 0,003 -0,885 0,000 -0,976 
48-13 Pseudanabaena sp. 0,004 -0,883 0,022 -0,810 
122-24 Oscillatoria sp. 0,004 -0,876 0,005 -0,905 
41-10 Phormidium sp. 0,005 -0,867 0,002 -0,929 
110-18 Phormidium sp. 0,005 -0,866 0,015 -0,833 
96-25 Pseudanabaena sp. 0,006 -0,858 0,000 -0,976 
38-26 Oscillatoria sp. 0,011 -0,827 0,001 -0,952 
86-25 Phormidium sp. 0,014 -0,811 0,007 -0,881 
96-35 Pseudanabaena sp. 0,014 -0,812 0,015 -0,833 
63-03 Pseudanabaena sp. 0,024 -0,774 0,002 -0,929 
46-04 Oscillatoria sp. 0,029 -0,758 0,069 -0,690 
115-26 Oscillatoria sp. 0,032 -0,750 0,022 -0,810 
78-10 Phormidium sp. 0,033 -0,748 0,197 -0,524 
 
Tabelle 43: Der Einfluss des Mediums auf die Freisetzung von Geosmin bei geoA-
negativen Isolaten (basierend auf 8 Werten für jedes Isolat). Es wurde die Korrelation 
zwischen der Freisetzung von Geosmin bei Kultivierung in den Medien L und M über 
alle Lichtfarben bestimmt. Es sind die Korrelationskoeffizienten R2 sowie die 
Irrtumswahrscheinlichkeiten p angegeben. Signifikante p-Werte sind grün unterlegt 
und fett gedruckt. Positive Korrelationen sind grau unterlegt und fett gedruckt.  
Isolat Taxonomisch bestimmt als 
Korrelation n. Pearson 
          p           /           R2 
Korrelation n. Spearman 
          p           /           R2 
44-11 Pseudanabaena sp.  0,000 1,000 0,083 1,000 
98-28 Pseudanabaena sp.  0,000 1,000 0,083 1,000 
47-06 Phormidium sp.  0,008 0,992 0,083 1,000 
40-08 Phormidium sp.  0,016 0,984 0,083 1,000 
46-37 Phormidium sp.  0,026 0,974 0,333 0,800 
96-35 Pseudanabaena sp.  0,026 0,974 0,333 0,800 
01-07 Phormidium sp.  0,029 0,971 0,083 1,000 
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In Tabelle 42 und Tabelle 43 sind signifikante Korrelationen von geoA-negativen Isolaten 
aufgeführt. Diese verdeutlichen sehr einheitliche Zusammenhänge. 26 von insgesamt 36 
Isolaten lassen der Berechnung nach Pearson folgend eine signifikante Korrelation zwischen 
der Freisetzung von Geosmin und den Proteinmassen erkennen, die meist auch mit der Rang-
Korrelation bestätigt werden konnten und dem im Punkt 8.4.1 beschriebenen Zusammenhang 
folgen.  
Der signifikante Einfluss des Mediums auf die Geosminfreisetzung wurde im Punkt 8.4.4 
bestätigt und ist in Tabelle 43 für diejenigen Isolate mit signifikanter Korrelation ersichtlich. 
Es konnten nur noch bei sieben Isolaten signifikante Zusammenhänge festgestellt werden, die 
die mit den Daten aller geoA-negativen Isolate berechnete Korrelation bestätigen.  
Diese fünf Isolate, 01-07, 40-08, 46-37, 96-35 und 98-28, die entweder als Phormidium sp. 
oder Pseudanabaena sp. bestimmt wurden, zeichneten sich in den erhobenen Werten durch 
jeweilig signifikante Zusammenhänge (Tabelle 42 und Tabelle 43) aus.  
 
Tabelle 44: Übersicht über die Anzahlen der positiven und negativen Korrelationen bei 
den einzelnen Analysen. 1, Korrelation zwischen Freisetzung von Geosmin und den 
Proteinmassen; 2, Korrelation zwischen der Freisetzung von Geosmin bei Kultivierung 
in den Medien L und M;  
 1 2 
Mit den Werten aller geoA-negativen Isolaten berechnete Korrelation negativ positiv 
Positive Korrelationen (nach Pearson/nach Spearman) 3/3 32/32 
Signifikante positive Korrelationen (nach Pearson/nach Spearman) 0/0 7/0 
Negative Korrelationen (nach Pearson/nach Spearman) 33/33 4/4 
Signifikante negative Korrelationen (nach Pearson/nach Spearman) 26/22 0/0 
 
Die Übersicht der Anzahl der Korrelationen für die einzelnen Isolate in obiger Tabelle weist 
auf eine gute Übereinstimmung der Korrelation mit den Daten aller geoA-negativen Isolate 
zusammen zu denjenigen der einzelnen Isolate hin. Es gibt keinerlei signifikante 
Zusammenhänge, die dem berechneten Zusammenhang für alle Isolate widersprechen. 
Offensichtlich ist der Effekt der unterschiedlichen Nährstoffkonzentrationen auf die 
Freisetzung des Geosmins sehr unterschiedlich, da im Gegensatz zur Korrelation zwischen 
der Freisetzung von Geosmin und den Proteinmassen nur sieben von insgesamt 32 




8.4.6 geoA-positive Isolate mit signifikanten Korrelationen zwischen einzelnen Messwerten 
 
In Tabelle 45 und Tabelle 47 sind diejenigen geoA-positiven Isolate aufgeführt, bei denen 
signifikante Korrelationen zwischen den Messwerten festgestellt wurden.  
 
Tabelle 45: geoA-positive Isolate mit signifikanten Korrelationen (basierend auf 16 
Werten für jedes Isolat). Es sind die Korrelationskoeffizienten R2 sowie die 
Irrtumswahrscheinlichkeiten p angegeben. Signifikante p-Werte sind grün unterlegt 
und fett gedruckt. Negative Korrelationen sind pink unterlegt, positive Korrelationen 
grau und ebenfalls fett gedruckt. Die taxonomische Einordnung der Isolate ist der 
Tabelle 46 zu entnehmen. 1, Korrelation zwischen Freisetzung von Geosmin und den 
Proteinmassen; 2, Korrelation zwischen Speicherung von Geosmin in der Biomasse und 




Korrelation 1/2/3 nach Pearson 
    p   /    p   /   p    /      R2    /     R2   /   R2 
Korrelation 1/2/3 nach Spearman 
    p   /     p   /   p    /     R2   /   R2      /  R2 
92-20 0,002/0,264/0,126 -0,902/-0,449/0,588 0,015/0,243/0,132 -0,833/-0,476/0,595 
54-26 0,003/0,135/0,084 -0,893/0,576/-0,646 0,069/0,977/0,389 -0,690/0,024/-0,357 
63-47 0,004/0,073/0,054 -0,876/0,664/-0,698 0,115/0,096/0,132 -0,619/0,643/-0,595 
37-46 0,005/0,030/0,018 -0,872/-0,757/0,795 0,007/0,005/0,005 -0,881/-0,905/0,905 
50-34 0,013/0,779/0,143 0,818/0,119/0,566 0,028/0,752/0,243 0,786/0,143/0,476 
49-18 0,039/0,047/0,074 0,731/0,714/0,661 0,058/0,046/0,069 0,714/0,738/0,690 
47-09 0,202/0,089/0,882 -0,504/0,637/0,063 0,360/0,011/0,703 -0,381/0,857/-0,167 
76-01 0,244/0,110/0,687 -0,466/0,608/0,170 0,793/0,037/0,619 -0,119/0,762/0,214 
76-04 0,301/0,126/0,014 -0,419/-0,587/0,814 0,267/0,299/0,007 -0,452/-0,429/0,881 
43-16 0,446/0,509/0,047 -0,316/0,275/-0,714 0,083/0,327/0,046 -0,667/0,405/-0,738 
58-48 0,592/0,224/0,004 0,225/-0,484/-0,884 0,115/0,083/0,011 0,619/-0,667/-0,857 
 
Tabelle 46: Die Taxonomische Einordnung der Isolate aus Tabelle 45.  
Isolate Taxonomisch bestimmt als 
92-20, 50-34, 49-18, 76-04 Phormidium sp. 
54-26, 37-46, 47-09, 76-01, 43-16, 58-48 Geitlerinema sp. 











Tabelle 47: Der Einfluss des Mediums bei geoA-positiven Isolaten (basierend auf 16 
Werten für jedes Isolat). Es sind die Korrelationskoeffizienten R2 sowie die 
Irrtumswahrscheinlichkeiten p angegeben. Signifikante p-Werte sind grün unterlegt 
und fett gedruckt. Positive, signifikante Korrelationen sind grau unterlegt und fett 
gedruckt. Negative Korrelationen sind pink unterlegt und ebenfalls fett gedruckt. 4, 
Korrelation zwischen der Freisetzung von Geosmin bei Kultivierung in den Medien L 
und M; 5, Korrelation zwischen der Speicherung von Geosmin in der Biomasse bei 
Kultivierung in den Medien L und M; Es wurde die Korrelation über alle Lichtfarben 
bestimmt.  
Isolat Taxonomisch bestimmt als: 
Korrelation 4/5 n. Pearson 
    p    /    p    /       R2  /   R2 
Korrelation 4/5 n. Spearman 
     p   /    p    /        R2  /    R2 
47-02 Geitlerinema sp. 0,002/0,436 0,998/0,564 0,083/0,333 1,000/0,800 
82-08 Phormidium sp. 0,031/0,233 0,969/0,767 0,333/0,750 0,800/0,400 
117-13 Phormidium sp. 0,031/0,397 0,969/0,603 0,333/0,333 0,800/0,800 
119-12 Phormidium sp. 0,034/0,229 0,966/-0,771 0,083/0,083 1,000/-1,000 
13-01 Phormidium sp. 0,035/0,435 0,965/-0,565 0,083/0,750 1,000/-0,400 
49-18 Phormidium sp. 0,429/0,033 0,571/0,967 0,750/0,083 0,400/1,000 
05-48 Phormidium sp. 0,633/0,037 0,367/0,963 1,000/0,333 0,000/0,800 
37-46 Geitlerinema sp. 0,697/0,035 0,303/0,965 0,750/0,083 0,400/1,000 
43-16 Geitlerinema sp. 0,927/0,042 0,073/0,958 0,750/0,083 -0,400/1,000 
 
Die Daten in Tabelle 45 und Tabelle 47 zeigen unterschiedliche und trotzdem signifikante 
Korrelationen zwischen den Werten einzelner geoA-positiver Isolate auf. Die Berechnung der 
Korrelationen nach Pearson führte zur Identifikation der meisten belastbaren 
Zusammenhänge. Außerdem sind diese Korrelationen aussagekräftiger. Bei jeder 
Korrelationsanalyse wurden meist mehrere positive als auch negative Korrelationen 

















Tabelle 48: Übersicht über die Anzahlen der positiven und negativen Korrelationen bei 
den einzelnen Analysen. 1, Korrelation zwischen Freisetzung von Geosmin und den 
Proteinmassen; 2, Korrelation zwischen Speicherung von Geosmin in der Biomasse und 
Proteinmassen; 3, Korrelation zwischen der Speicherung und der Freisetzung von 
Geosmin; 4, Korrelation zwischen der Freisetzung von Geosmin bei Kultivierung in den 
Medien L und M; 5, Korrelation zwischen der Speicherung von Geosmin in der 
Biomasse bei Kultivierung in den Medien L und M;  
 1 2 3 4 5 
Mit den Werten aller geoA-positiven 
Isolate berechnete Korrelation 
positiv negativ positiv positiv positiv 
Positive Korrelationen 
(nach Pearson/nach Spearman) 
11/12 13/15 18/19 23/24 22/23 
Signifikante positive Korrelationen 
(nach Pearson/nach Spearman) 
2/1 1/3 2/2 5/0 4/0 
Negative Korrelationen 
(nach Pearson/nach Spearman) 
19/18 17/15 12/11 7/6 8/7 
Signifikante negative Korrelationen 
(nach Pearson/nach Spearman) 
4/2 1/1 2/2 0/0 0/0 
 
Während bei Korrelationsanalyse eins vorwiegend negative Zusammenhänge festgestellt 
wurden, wurden bei den Analysen vier und fünf vorwiegend positive 
Korrelationskoeffizienten ermittelt. Die Übersicht in Tabelle 48 verdeutlicht ein stärker 
unterschiedliches Verhalten der geoA-positiven Isolate gegenüber den mit den Daten aller 
geoA-negativen Isolaten berechneten Korrelationen (Tabelle 44).  
Besonders interessant sind die Werte des Isolats 37-46 (Geitlerinema sp.). Die Ergebnisse der 
Korrelationsanalysen eins, zwei, drei und fünf deuten jeweils auf eine signifikante Beziehung 
zwischen den ermittelten Messwerten hin. Dies beweist, dass die für alle geoA-positiven 
Isolate ermittelten Korrelationen nahezu in den Messwerten einer Spezies vereint sein können 
und durchaus realistischer Natur sind.  
Bezugnehmend auf die mit den Werten aller geoA-positiven Isolate berechneten signifikanten 
Zusammenhänge ist aus den Daten in Tabelle 48 eine mehr oder weniger widersprüchliche 
Anzahl der Korrelationen für die einzelnen Isolate festzustellen. Dies trifft vor allem auf die 
Korrelationsanalysen eins, zwei und drei zu. Bei den Korrelationsanalysen vier und fünf 
bestätigen zum einen die Anzahlen der Korrelationen und zum anderen ebenso die Anzahl der 
signifikanten Korrelationen die Berechnung mit den Werten aller geoA-positiven Isolate 
zusammen. Dies lässt darauf schließen, dass sich die Korrelationen zum einen durch die 
biologische Variabilität als auch durch Bestimmungsfehler ergeben könnten. Beispielsweise 
ERGEBNISSE 
 144 
weisen von insgesamt 30 charakterisierten geoA-positiven Isolaten 13 keinerlei signifikante 
Zusammenhänge zwischen den einzelnen Messwerten auf.  
 
8.5 Die berechneten Signifikanzen und Korrelationen im Überblick 
 
Durch die statistische Auswertung wurden verschiedene signifikante Einflüsse und 
Korrelationen auf die Freisetzung von Geosmin, die Speicherung von Geosmin in der 
Biomasse als auch der Proteinmassen berechnet. In der Abbildung 79 sind diese Ergebnisse 
im Zusammenhang dargestellt.  
 
 
Abbildung 79: Die Einflüsse auf die Freisetzung und die Speicherung von Geosmin 
sowie der Proteinmassen im Überblick. Neben diesen sind auch die für den jeweiligen 
geoA-Status berechneten Korrelationen (Mittelwerte) angegeben.  
 
Die Bildung und Freisetzung von Geosmin durch Cyanobakterien, wird der statistischen 
Auswertung folgend, durch unterschiedliche Beleuchtung sowie Nährmedien unterschiedlich 
signifikant beeinflusst. Der Versuch der Darstellung der Ergebnisse in obiger Abbildung stellt 
die Komplexizität der die Geosminbildung beeinflussenden Parameter dar.  
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9 Die Entwicklung von Cyanobakterien im Phytobenthos verschiedener Talsperren 
unter natürlichen Bedingungen 
 
Wie durch die Ergebnisse der Untersuchungen im Punkt 1 gezeigt werden konnte, 
dominierten in den untersuchten Talsperren Cyanobakterien das Phytobenthos. Vorwiegend 
konnten durch die Mikroskopie Cyanobakterien der Gattungen Oscillatoria und Phormidium 
bestimmt werden. In der Talsperre Saidenbach wurde zudem kontinuierlich und sehr häufig 
Aphanothece stagnina nachgewiesen. Die Entwicklung des Phytobenthos in den Talsperren 
Klingenberg und Saidenbach sowie dessen Bestand in der Talsperre Cranzahl im gesamten 
Jahr 2007 lässt die Vermutung aufkommen, dass durch den oligo- bis mesotrophen Charakter 
der drei Talsperren eine ökologische Nische für die benthischen Cyanobakterien geöffnet 
wird. Neben den Cyanobakterien waren auch Grünalgen und Diatomeen vertreten, obwohl die 
Cyanobakterien stets dominant waren. Durch die relativ hohen Sichttiefen von 2,4 - 7 m 
(siehe Tabelle 2) wird das Wachstum photosynthetisch aktiver Organismen am 
Gewässergrund begünstigt.  
 
 
Abbildung 80: Die monatlichen Durchschnittstemperaturen der Luft an den 
untersuchten Talsperren im Zeitraum vom 1.1.2007 bis 31.12.2008 (Quelle: DWD). 
Deutlich sind sich ähnelnde Jahrestemperaturverläufe an den Talsperren Klingenberg 
und Saidenbach erkennbar. Die Ellipsen kennzeichnen die Zeitpunkte von 
Massenentwicklungen. 1, Massenentwicklung in der Talsperre Klingenberg 2007 und 
Talsperre Saidenbach 2008; 2, Massenentwicklung in der Talsperre Klingenberg 2008.  
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Die geographische Lage und insbesondere die Höhe über NN der Talsperren sind deutlich 
verschieden. Der Höhenunterschied beträgt 323 m, wobei die Talsperre Klingenberg mit 
392 m Höhe über NN am niedrigsten liegt. Die Talsperre Saidenbach liegt bei 439 m über NN 
in der Mitte und die Talsperre Cranzahl mit 715 m über NN am höchsten. Der 
unterschiedliche klimatische Einfluss auf das Wachstum benthischer Cyanobakterien wird bei 
der detaillierteren Analyse der monatlichen Durchschnittswerte der Lufttemperatur am 
deutlichsten (siehe Abbildung 80).  
Die monatlichen Mittelwerte der Temperatur lassen erkennen, dass diese an der Talsperre 
Klingenberg und Talsperre Saidenbach weitgehend ähnlich in 2007 und 2008 sind. An der 
Talsperre Cranzahl sind wiederum die Temperaturverläufe für beide Untersuchungsjahre 
ähnlich, wobei die Werte jedoch deutlich unterhalb denen für die beiden anderen Talsperren 
liegen. Dies zeigt neben den lokalen Parametern (Ausrichtung der Talsperre, Beckenprofil) 
den Einfluss der unterschiedlichen Höhenlage von etwa 300 Höhenmetern auf die 
Lufttemperatur und damit auch direkt auf den Wasserkörper.  
Durch die dokumentierten Massenentwicklungen benthischer Cyanobakterien lässt sich als 
primärer Parameter der Wasserstand als Ursache für eine extrem schnelle Entwicklung 
ableiten. Dieser ereignete sich jeweils vorab (siehe Abbildung 25 für die Talsperre 
Klingenberg und Abbildung 35 für die Talsperre Saidenbach). Dadurch verringert sich das 
Wasservolumen, und das wärmere Oberflächenwasser gelangt in den hauptsächlichen 
Wachstumsbereich des Phytobenthos. Das Phytobenthos gelangt somit immer näher an die 
Wasseroberfläche, so dass dadurch die primär im Wachstumshorizont verfügbare Lichtmenge 
(Lichtverfügbarkeit) ansteigt. So fanden in der Talsperre Klingenberg im Mai/Juni 2007 und 
August 2008 Massenentwicklungen statt, während an der Talsperre Saidenbach eine 
Massenentwicklung im Juni 2008 dokumentiert werden konnte. Im Zuge der Abnahme des 
Wasserstandes verändert sich auch die Zusammensetzung des im Wachstumshorizont 
eingestrahlten Lichts. Das Lichtspektrum wird dem vom Tageslicht immer ähnlicher.  
 
Die vertikale Verringerung der Lichtintensität im Wasserkörper ist exponentiell und stellt 
zudem das Unterwasser-Lichtklima den entscheidendsten Parameter für die benthischen 
Cyanobakterien dar. Allerdings war dieses infolge der Stauspiegelschwankungen sehr 
variabel. Um trotzdem Schlussfolgerungen für den Einfluss des Lichts auf das Wachstum der 
benthischen Cyanobakterien abzuleiten, wurde die Globalstrahlung herangezogen. Die 
monatlichen Durchschnittswerte der Globalstrahlung an den drei Standorten der Talsperren 





Abbildung 81: Die monatlichen Durchschnittswerte der Globalstrahlung an den 
untersuchten Talsperren im Zeitraum vom 1.1.2007 bis 31.12.2008 (Quelle: DWD). Die 
Daten lassen erkennen, dass sich vor allem der April 2007 durch hohe, 
hochsommerähnliche Globalstrahlungswerte auszeichnete. Die Ellipsen kennzeichnen 
die Zeitpunkte von Massenentwicklungen. 1, Massenentwicklung in der Talsperre 
Klingenberg 2007; 2, Massenentwicklung in der Talsperre Saidenbach 2008; 3, 
Massenentwicklung in der Talsperre Klingenberg 2008.  
 
Der Vergleich der Daten lässt keine signifikanten Unterschiede erkennen. Die Höhe des 
Einflusses der Globalstrahlung auf das Wachstum der benthischen Cyanobakterien lässt sich 
schwer abschätzen. Es ist zu erkennen, dass zu den Zeiten der Massenentwicklung an der 
Talsperre Klingenberg (Ellipse 1) die Globalstrahlungswerte höher waren als im selben 
Zeitraum an den anderen Talsperren, sich aber im selben Zeitraum 2008 bei noch höheren 
Globalstrahlungswerten keine Massenentwicklung an der Talsperre Klingenberg ereignete. 
Bei den weiteren Massenentwicklungen (Ellipsen 2 und 3) liegen die Werte für die einzelnen 
Talsperren nah beieinander, so dass die Globalstrahlung als alleiniger Parameter zur 
Förderung eines Massenwachstums auszuschließen ist.  
Durch die Entwicklung und die Vermehrung von Phytoplankton ist es möglich, dass sich die 
Lichttransmission des Freiwassers deutlich verändert. So ist z. B. in der Talsperre Saidenbach 
in regelmäßiger Saisonalität festzustellen, dass durch eine massenhafte 






Abbildung 82: Zeitlicher Verlauf der Globalstrahlung, der Lufttemperatur, der 
Wassertemperatur des Epilimnions und des Pegelstandes für die Talsperre Cranzahl, 
Klingenberg und Saidenbach im direkten Vergleich (blau: Talsperre Klingenberg; rot: 
Talsperre Saidenbach; grün: Talsperre Cranzahl). Die farblichen Rahmen in der Farbe 
der Talsperre Kennzeichnen die dokumentierten Massenentwicklungen benthischer 
Cyanobakterien. (Quellen: DWD; Sächsisches Landesamt für Umwelt, Landwirtschaft 
und Geologie; Landestalsperrenverwaltung Sachsen) 
 
Der Effekt der Abnahme der Sichttiefe kann jedoch auch durch eine verstärkte Resuspension 
des Feinsedimentes durch einen stark abnehmenden Wasserstand verursacht werden. 
Letztendlich ist es das Resultat, dass sich die spektrale Zusammensetzung sowie die Quantität 
des im Wachstumshorizont der benthischen Cyanobakterien ankommenden Lichtes verändert.  
In der Abbildung 82 sind für alle untersuchten Talsperren die Globalstrahlung, Luft- und 
Wassertemperatur sowie der Pegelstand im direkten zeitlichen Vergleich gezeigt.  
Der direkte Vergleich der einzelnen Parameter in dieser Abbildung lässt eine Abschätzung der 
Relevanz der dargestellten Parameter auf das Entstehen einer Massenentwicklung zu. Es ist 
deutlich erkennbar, dass sich die Phasen mit besten Wachstumsbedingungen für die 
benthischen Cyanobakterien lediglich durch den fallenden Pegelstand auszeichnen. Jedoch ist 
zu berücksichtigen, dass die Temperaturen zum Zeitpunkt der deutlichen Veränderung des 
Pegelstandes ebenfalls eine entscheidende Rolle spielen. Bei höheren (Wasser-)Temperaturen 
ist die Wahrscheinlichkeit einer explosionsartigen Vermehrung höher.  
Die folgende Abbildung zeigt den Effekt des abnehmenden Wasserstandes auf das 
Phytobenthos in Form der Wassertemperatur. Parallel sind die im Oberflächenwasser 
bestimmten Geosmin- und 2-MIB-Konzentrationen angegeben.  
 
Die sekundäre Wirkung eines fallenden Wasserstandes auf das Wachstum benthischer 
Cyanobakterien ist in Abbildung 83 erkennbar. Während der Wasserstand kontinuierlich 
abnimmt, steigt im Wachstumshorizont des Phytobenthos (direkter Probenahmeort des Multi-
Sensor-Moduls) die Wassertemperatur kontinuierlich an. Die ab 17. Mai 2007 durchgeführten 
Geruchsstoffanalysen zeigen, dass sich die Konzentrationen von 2-MIB und Geosmin im 
Oberflächenwasser ebenfalls erhöhten.  
Die Konzentrationen beider Geruchsstoffe stiegen parallel an und 2-MIB wurde intensiver 
freigesetzt. Eine kurzzeitige Stabilität des Wasserstandes im Zeitraum vom 29. Mai bis 6. Juni 
führte dazu, dass die höchste 2-MIB-Konzentration nachweisbar war. Möglicherweise ist dies 
auf das Absterben von Biomasse durch intensive Bestrahlung und die nachfolgende 





Abbildung 83: Die Folgen eines abnehmenden Wasserstandes auf die Wassertemperatur 
im Wachstumshorizont benthischer Cyanobakterien und die Konzentration von 
Geosmin und 2-MIB im Oberflächenwasser der Talsperre Klingenberg im Jahr 2007.  
 
Die gleiche Argumentation könnte für den Zeitraum ab 16. Juni gelten. Der tiefste 
Wasserstand wurde erreicht, und durch den Wiederanstieg des Pegels gelangte trocken 
gefallene Biomasse wieder in den Wasserkörper, so dass für Geosmin der Maximalwert am 
26. Juni erreicht wurde. Bei 2-MIB ist diese Argumentation nicht zutreffend, da eine zweite 
Maximalkonzentration zum tiefsten Wasserstand festgestellt wurde. Für den Zeitraum von 
Mitte Mai bis Ende Juni sind somit für 2-MIB zwei Maxima zu jeweils den Zeiten eines 
kurzzeitig stabilen Wasserstandes oder des tiefsten Wasserstandes erkennbar, während bei 
Geosmin drei Maxima bestimmbar sind. Zudem ist nicht geklärt, warum die 
Maximalkonzentration von Geosmin erst mit wieder gestiegenem Wasserstand Ende Juni 
erreicht wurde.  
Der Vergleich der Wassertemperatur am Multi-Sensor-Modul (Abbildung 83) und der 
Wassertemperatur im Epilimnion (Abbildung 82) bestätigt, dass durch eine Abnahme des 
Wasserstandes das wärmere Oberflächenwasser in den bevorzugten Wachstumshorizont des 
Phytobenthos verlagert wird, so dass für die lokal ansässigen Phytobenthos-Mikroorganismen 
das Wasser wärmer und die Lichteinstrahlung primär höher wird. Durch eine Zunahme der 
Resuspension feiner Sedimentpartikel kann sich die Trübung erhöhen, so dass es nicht 
zwangsläufig zu einer Erhöhung der Lichteinstrahlung auf das Phytobenthos kommt. Die 
Wassertemperatur im Epilimnion an sich (Abbildung 82) bleibt dagegen gleich. Dieser Ablauf 
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führte mehrfach zu den dokumentierten Phytobenthos-Massenentwicklungen im 
Untersuchungszeitraum.  
 
Die festgestellten Proteinmassen bei der Bestimmung des Geruchsstoffbildungspotentials der 
Isolate wie auch die Werte in Tabelle 54 (im Anhang) deuten darauf hin, dass das Wachstum 
bei Tageslicht etwas schlechter als bei grünem Licht ist. Möglicherweise sind die etwas 
höheren Geosmin-Freisetzungswerte auf ein gewisses Stresspotential der Bestrahlung mit 
einem deutlich breiteren Lichtwellenspektrum zurückzuführen (Abbildung 47). Ferner ist 
jedoch aus den Ergebnissen ableitbar, dass das Wachstum der benthischen Cyanobakterien bei 
grünem und Tageslicht höhere Proteinmassen zur Folge hatte. Mit den Daten in Tabelle 54 
(15 positive Maxima bei grünem Licht zu vier Maxima bei Tageslicht) ist dieser Sachverhalt 
eindeutig zu belegen. Die benthischen Cyanobakterien scheinen demnach sehr gut an das 
Unterwasser-Lichtklima mit dem vorherrschenden grünen Spektralanteil angepasst zu sein.  
Im Verlauf der Studie wurden viele verschiedene Cyanobakterien lichtmikroskopisch auf dem 
Gewässergrund der Talsperren sowie den vorkommenden Krötenhäuten festgestellt, wobei die 
Untersuchungen nicht in situ und loco stattfanden. Die Vielzahl festgestellter Morphotypen 
(siehe Abbildung 16 für die Talsperre Cranzahl, Abbildung 28 für die Talsperre Klingenberg 
und Abbildung 38 für die Talsperre Saidenbach) lassen vermuten, dass die Diversität der 
benthischen Cyanobakterien sehr groß ist. Zur detaillierten Analyse der vorkommenden 
Cyanobakterien und der geruchsstoffbildenden Spezies wurden Cyanobakterien isoliert. 
Durch die kontinuierliche Optimierung des Isolationsprotokolls konnten zwar viele, aber bei 
weitem nicht alle vorkommenden Arten als Isolate erhalten werden.  
Aus der Talsperre Cranzahl wurden lediglich sieben Isolate von Phormidium sp., drei Isolate 
der Gattung Geitlerinema, ein Oscillatoria-Isolat und eines von Pseudanabaena erhalten. 
Diese spiegeln keinesfalls die beobachtete Artenzusammensetzung im Untersuchungszeitraum 
wieder. Beispielsweise konnte kein Isolat der Gattung Limnothrix zugeordnet werden, welche 
recht häufig im Phytobenthos der Talsperre nachzuweisen war. Aus den Biomasseproben der 
Talsperre Klingenberg wurde ebenfalls eine ähnliche Diversität mit sieben Isolaten der 
Gattung Pseudanabaena, fünf Phormidium sp., zwei Oscillatoria-Isolaten und einem 
Geitlerinema-Isolat erhalten. Die Diversität der Isolate aus der Talsperre Saidenbach war 
deutlich höher. Es konnten 15 verschiedene Phormidium, sechs Isolate der Gattung 
Geitlerinema, fünf Pseudanabaena-Isolate und lediglich ein Isolat Oscillatoria sp. erhalten 
werden. Die Aufzählung der erhaltenen und klassifizierten Isolate lässt erkennen, dass nur ein 
Teil der vorkommenden Cyanobakterien kultiviert werden konnte und vor allem bei der 
Gattung Oscillatoria (dominierte die Massenentwicklungen in der Talsperre Klingenberg) die 
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Anzahl der erhaltenen Isolate augenscheinlich gering war. Die morphologische Diversität der 
in den Talsperren vorkommenden Cyanobakterien ist in jedem Fall wesentlich höher als die 
der Isolate. Ein Vergleich der Artenzahl zwischen den drei untersuchten Talsperren ist nur 
schwer zu treffen. Eine reale Abschätzung der Diversität ist durch die durchgeführten 
Analysen nicht möglich. Vermutlich ist jedoch die Artenzahl in den Talsperren aufgrund ihrer 
Einordnung nach der Trophie ähnlich.  
Eine Differenzierung morphologisch sehr ähnlicher Cyanobakterien ist ohne 
molekularbiologische Analysen nur schlecht oder gar nicht möglich. So wurde mit dem PCR-
Nachweis von geoA die Einschätzung des Geruchsstoffbildungspotentials wesentlich 
verbessert. Die Diversität dieses Gens sowie die an der Synthese von 2-MIB beteiligten Gene 
wurden bislang noch nicht ausreichend untersucht. Allerdings wurden von Giglio et al. (2008) 
geoA homologe Gene in Cyanobakterien publiziert und 2010 (Giglio et al., 2010) die in 
Pseudanabaena limnetica an der Bildung von 2-MIB beteiligten Gene (Geranyldiphosphat-2-
methyltransferase und MIBsynthase) veröffentlicht. Weitere Daten über die Verbreitung der 
Gene und die 2-MIB-Bildung beeinflussende Parameter liegen bislang noch nicht vor.  
 
Das stark geosminbildende Isolat Phormidium sp. P2r besitzt zwei sehr ähnliche geoA-Gene 
(Ludwig et al., 2007). Auf Grund der vielen erhaltenen Mischsequenzen aus dem Versuch der 
partiellen Sequenzierung von geoA bei den benthischen Cyanobakterien kann eine solche 
genomische Organisation vermutlich als weit verbreitet bei den Cyanobakterien abgeleitet 
werden.  
Bezugnehmend darauf, konnte bei Oscillatoria sp. PCC 6506 durch die Sequenzierung des 
Genoms ebenfalls ein geoA-homologes Gen, cyc, identifiziert werden. Im Gegensatz zu den 
als Oscillatoria sp. klassifizierten Isolaten, die zu 100 % geoA negativ waren, ist diese 
vollständig durchsequenzierte Oscillatoria-Spezies geoA positiv. Sehr wahrscheinlich ist 
dieses Cyanobakterium zur Geosminbildung im größeren Maßstab sowie möglicherweise auf 
Grund der vielfach in der Literatur (Wood et al., 2001; Jüttner und Watson, 2007) 
angegebenen Referenzen auch zur Synthese von 2-MIB befähigt. Diese Hypothesen wurden 
jedoch nicht untersucht. Allerdings ist im Oberflächenwasser der Talsperre Klingenberg 
zeitweise 2-MIB in höheren Konzentrationen als Geosmin nachgewiesen worden, und dies, 
obwohl in der Talsperre Vertreter der Gattung Oscillatoria dominierten. Die fehlende 
Identifikation 2-MIB produzierender Cyanobakterien deutet vor allem darauf hin, dass die 
Ergebnisse der Charakterisierung unter Laborbedingungen nicht vollständig auf die 
natürlichen Bedingungen übertragbar sind, zumal es nicht als gesichert angesehen werden 
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kann, dass die maßgeblich vorkommenden und an der Geruchsstoffproduktion beteiligten 
Cyanobakterien kultiviert werden konnten.  
Durch die Untersuchung des Geruchsstoffbildungspotentials wurde die Vermutung bestätigt, 
dass alle benthischen Cyanobakterien an der Bildung und Freisetzung von Geosmin beteiligt 
sein könnten. Die Relevanz einzelner Arten für die Geruchsstoffproduktion in der Talsperre 
ist möglicherweise sehr verschieden und korreliert hoch signifikant mit dem Besitz von geoA. 
All jene geoA-positiven Isolate setzen im Vergleich zu den übrigen Cyanobakterien mehr 
Geosmin ins umgebende Medium frei und speichern dieses zudem in großen Mengen in der 
Biomasse. Die durchgeführte Inkubation lieferte jedoch nicht nur Ergebnisse für die 
Geosminproduktion, sondern auch für das Wachstum der Cyanobakterien. So wurde 
festgestellt, dass sich die Vertreter der einzelnen Arten sehr variabel verhalten. Es war 
festzustellen, dass das Wachstum im Medium L allgemein besser war. Dadurch ist davon 
auszugehen, dass sich verringernde Ammonium- bzw. Nährstoff-Konzentrationen im 
Interstitialwasser nicht zwangsläufig limitierend auf die benthischen Cyanobakterien 
auswirken. Über die längerfristige Veränderung bzw. die Dynamik der 
Nährstoffkonzentrationen im Sediment und deren Auswirkung auf das Phytobenthos ist noch 
nichts bekannt, so dass im Auftreten und der Dominanz von benthischen Cyanobakterien in 
nächster Zeit kaum Veränderungen zu erwarten sind.  
 
Im Verlauf der Untersuchung wurden die höchsten Geruchsstoffkonzentrationen von 2-MIB 
und Geosmin im Oberflächenwasser der Talsperre Klingenberg festgestellt. Prinzipiell sind 
hierfür die vorkommenden biologischen Quellen (benthische Cyanobakterien) verantwortlich. 
Allerdings besitzt die Morphologie der Talsperren einen gewissen (indirekten) Einfluss auf 
die Höhe der Geruchsstoffkonzentration im Epilimnion.  
 
Die Daten in Abbildung 89 und Abbildung 90 (beide Abbildungen im Anhang) verdeutlichen 
morphologische Unterschiede im Stauvolumen sowie der Wasserfläche der Talsperren in 
Abhängigkeit des Pegelstandes. Basierend auf diesen Parametern und den Ergebnissen aus 
den Untersuchungen vor Ort wurden weitere Daten errechnet.  
Vom Pegelstand im Untersuchungszeitraum ausgehend, wurde diesem das korrelierende 
Stauvolumen, die theoretisch dem Phytobenthos zur Verfügung stehende Fläche in den oberen 
5 m (Differenzfläche der Wasseroberflächen zum jeweiligen Pegelstand) sowie der Quotient 
aus dem Wasservolumen der oberen 5 m und der Differenzfläche der oberen 5 m 






Abbildung 84: Der indirekte Einfluss der Morphologie der Talsperren auf die 
Geruchsstoffkonzentration im Epilimnion. Es sind der relative Pegelstand, das 
Stauvolumen, die Differenzfläche der oberen 5 m (Differenz aus den Wasseroberflächen) 
sowie, der Quotient aus dem Wasservolumen der oberen 5 m und der Differenzfläche 
der oberen 5 m abgebildet. Die Rahmen kennzeichen Phasen mit dokumentierter 
Massenentwicklung des Phytobenthos in der Talsperre Klingenberg (blau, Rahmen 1 
und 3) und Talsperre Saidenbach (rot, Rahmen 2). (Rohdaten-Quelle: LTV Sachsen)  
 
Durch einen kontinuierlich sinkenden Wasserstand verringert sich jeweils korrelierend das 
Stauvolumen. Basierend auf der Feststellung, dass das Phytobenthos im Rahmen der 
Massenentwicklung in den oberen 5 m Wassertiefe hauptsächlich vorkam, wurde die dem 
Phytobenthos theoretisch zur Verfügung stehende Fläche berechnet. Es handelt sich dabei um 
die Differenzfläche, ohne dass der Neigungswinkel berücksichtigt werden konnte. Diese 
theoretische Betrachtung ist in Diagramm 3 in Abbildung 84 aufgeführt. Der Verlauf der 
Fläche im Zeitraum Mai/Juni 2007 in der Talsperre Klingenberg (Rahmen 1) lässt die 
Interpetation zu, dass die Hangneigung etwas geringer wird, da die Fläche sogar leicht größer 
wird. Bei der Massenentwicklung in der Talsperre Saidenbach (Rahmen 2) wird zunächst die 
Fläche geringer, um anschließend mit weiter sinkendem Wasserstand wieder zuzunehmen. 
Bei der zweiten Massenentwicklung in der Talsperre Klingenberg (Rahmen 3) steigt zunächst 
die Differenzfläche deutlich an, um nachfolgend gravierender abzunehmen. Die alleinige 
Betrachtung der Flächen lässt den Rückschluss zu, dass die Morphologie indirekt über den 
Wasserstand zu Beginn der Massenentwicklung entscheidend für den weiteren Verlauf der 
Massenentwicklung ist. Der Verlauf des Pegelstandes und der Differenzflächen für die 







Abbildung 85: Der Verlauf des Pegelstandes und der Differenzfläche der oberen 5 m der 
Talsperre Klingenberg im direkten Vergleich. Es ist der Zeitraum der 
Massenentwicklung von 2007 und 2008 gegenüber gestellt. Die Ellipse kennzeichnet 
unterschiedliche Entwicklungen der Differenzfläche in den Jahren 2007 und 2008 
während kontinuierlicher Abnahme des Pegelstands. (Rohdaten-Quelle: LTV Sachsen)  
 
Die Daten in Abbildung 85 verdeutlichen die unterschiedliche Entwicklung der dem 
Phytobenthos zur Verfügung stehenden Sedimentoberfläche. Obwohl sich der Pegel jeweils 
zu Beginn der Massenentwicklung nur um 1,4 m unterscheidet, ist ein deutlicher Unterschied 
in der Differenzflächenentwicklung im Verlauf zu erkennen. Deutlich ist der Einfluss einer 
unterschiedlichen Hangneigung abzuleiten (siehe Ellipse). Der Pegelstand verringert sich in 
den angegebenen Zeiträumen relativ gleichmäßig, obwohl sich die Größe der Differenzfläche 
wesentlich verändert.  
Außerdem sollten bei der Analyse des Zustandekommens einer Massenentwicklung nie die 
klimatischen Parameter und die Wassertemperatur außer Acht gelassen werden.  
 
Werden die Differenzflächen (Abbildung 84, Diagramm 3 sowie Abbildung 85) in 
Kombination mit dem Volumen des Wasserkörpers der ebenfalls oberen 5 m betrachtet, wird 
direkt der Effekt der Morphologie sichtbar (Diagramm 4 in Abbildung 84). Durch die größere 
Wahrscheinlichkeit einer Massenentwicklung bei höheren (Wasser-)Temperaturen wurde 
basierend auf der Sommerstagnation, der Quotient aus der Differenzfläche der oberen 5 m 
(vom jeweiligen Pegelstand ausgehend) und des korrelierenden Wasservolumens in gleicher 
Schichtdicke berechnet. Es ist ersichtlich, dass sich dieses Verhältnis deutlicher verändert als 
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die Abnahme des totalen Stauvolumens (Diagramm 2 in Abbildung 84). Die Veränderung 
dieses Quotienten zeigt die durch den vermutlich eingeschränkten vertikalen Stoffaustausch 
(Sommerstagnation) hervorgerufene theoretische Anreicherung der Geruchsstoffe in den 
oberen Wasserhorizonten. So verändert sich dieser Quotient bei der ersten 
Massenentwicklung (Rahmen 1) von 15,1 auf 13,2. Die überproportionale Abnahme des 
Wasserkörpers kann damit als indirekte Einflussgröße auf die Geruchsstoffkonzentrationen 
herangezogen werden. Im Verlauf der zweiten Massenentwicklung (Rahmen 2) verändert sich 
dieser Quotient im Bereich von etwa 23,8 (1. Juni 2008) bis 23,4 (1. Juli 2008) kaum. Diese 
im gleichen Zeitraum ebenfalls nur sehr geringe Erhöhung der Geosminkonzentration im 
Oberflächenwasser deutet daruf hin, dass ein Zusammenhang zwischen der Größe der 
Differenzfläche bzw. dem Phytobenthos und dem Wasservolumen besteht. Eine wesentlichere 
Veränderung des Quotienten wurde bei der Massenentwicklung im August/September 2008 in 
der Talsperre Klingenberg ermittelt. Der Wert sank bereits von 15,2 am 1. August auf 12,5 am 
1. September ab und verringerte sich kontinuierlich weiter. Da auch die Sedimentoberfläche 
(Differenzfläche) gleichzeitig deutlich abnahm, wurden die höchsten Geruchsstoff-
konzentrationen Ende August 2008 erreicht.  
 
Welche Faktoren zu einer verstärkten Bildung von Geruchsstoffen führten, wurde in den 
Laborexperimenten nicht explizit untersucht. Die Ergebnisse belegen aber, dass Geruchsstoffe 
bei allen Lichtbedingungen und Nährstoffverhältnissen gebildet werden. Möglicherweise sind 
dennoch gerade sich verändernde Bedingungen entscheidend. Da die Reaktionen der 
Cyanobakterien durch Wachstum und/oder Geosminbildung nicht einheitlich waren, könnte 
eine Veränderung der Wachstumsbedingungen als Stressparameter für einige Cyanobakterien 
wirken. Dies würden die Daten in Abbildung 87 teilweise bestätigen. Die sich dadurch 
verändernden Wachstumsraten würden eine Veränderung der Populationszusammensetzung 
und ferner des Geruchsstoffbildungslevels erklären.  
 
Der Vergleich der ermittelten Geosminkonzentrationen in der Biomasse im Vergleich von 
kultivierten Cyanobakterien zu in der Talsperre Klingenberg vorkommenden Krötenhäuten 
zeigt deutlich verschiedene Konzentrationsbereiche auf. Durchschnittlich wurde unter 
Laborbedingungen ca. 1000 ng Geosmin/mg Protein ermittelt, wobei dieser Wert stark vom 
Isolat abhängig war. In der Biomasse der Krötenhäute wurde im Vergleich ein Gehalt von 
63,7 ng Geosmin/mg Protein und 238 ng 2-MIB/mg Protein bestimmt. Allerdings ist bei 
Krötenhäuten von einer Mischung verschiedener Arten auszugehen, so dass die Werte 
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deutlich höher für die entsprechenden geruchsstoffbildenden Spezies unter natürlichen 
Bedingungen liegen könnten.  
Die Werte deuten dennoch darauf hin, dass für Geosmin die Konzentration in der Biomasse 
unter natürlichen Bedingungen geringer als in den Laborversuchen war. Für 2-MIB hingegen 
kann dieser Vergleich so nicht angestellt werden, da unter Laborbedingungen keine 
Speicherung von 2-MIB in der Biomasse nachgewiesen wurde. Warum der Gehalt an 2-MIB 
in der Biomasse der Krötenhäute um das mehr als dreifache höher als der von Geosmin war 
kann nicht erklärt werden.  
Auf der Basis der Bestimmung des Geruchsstoffbildungspotentials der Isolate ist es möglich 
die Größenordnung der benötigten Biomasse zu berechnen, die theoretisch in der Lage ist, die 
im Wasserkörper der Talsperre bestimmten Geosminkonzentrationen freizusetzen.  
Bezugnehmend auf die einerseits bestimmten Geruchsstoffkonzentrationen im Wasserkörper 
(Abbildung 21 für die Talsperre Cranzahl und Abbildung 30 für die Talsperre Klingenberg) 
und der von der LTV Sachsen zur Verfügung gestellten Kennlinien der Talsperren wurden 
nach folgender Formel die Geosminkonzentrationen im Wasserkörper berechnet.  
 
Geruchsstoffmasse = Geruchsstoffkonzentration in Wasserhorizont * Wasservolumen in 
Wasserhorizont  
 
Die Berechnung der notwendigen Proteinmasse wurde einerseits mit der unter 
Laborbedingungen ermittelten Geosminfreisetzung und andererseits mit der in der Biomasse 
festgestellten Geosminmasse ermittelt. Als am geeignetsten wurden die Werte bei grünem 
Licht und Medium L erachtet. Da der Bezug der freigesetzten und gespeicherten 
Geosminmassen bei den Isolaten auf die bestimmte Proteinmasse erfolgte, kann die 
erforderliche Biomasse nur abgeschätzt werden. Eine durchaus gängige Annahme ist, dass die 
Proteinmasse ca. 50 % des Trockengewichts ausmacht (Fuchs, 2007). Unter der Annahme, 
dass die prokaryontische Zelle einen Wassergehalt von 80-90 % aufweist, ergibt sich dadurch 
für die Biomasse ein Multiplikationsfaktor von 10 - 20. Dadurch erhöhen sich die berechneten 
Massen deutlich. Zu berücksichtigen ist jedoch, dass sich die Wachstumsbedingungen im 
Labor von den natürlichen Bedingungen unterscheiden.  
In Tabelle 49, Tabelle 50 und Tabelle 51 sind die Ergebnisse der Berechnungen für die Isolate 






Tabelle 49: Notwendige Proteinmassen von den aus der Talsperre Cranzahl erhaltenen 
Isolaten, um die am 04.09.2007 in der Profilanalyse ermittelten Geosminkonzentrationen 
zu erreichen. Die Berechnung basiert auf dem Ergebnis der 
Geruchsstoffbildungsanalyse mit grünem Licht und Medium L (nb, nicht bestimmt; 
positiv, eindeutige geoA-DNA-Sequenz erhalten; MS, Sequenzierung von geoA ergab 
Mischsequenz, wahrscheinlich zwei homologe Gene; Rot und grün sind jeweils die 
höchsten und geringsten Proteinmassen der beiden Berechnungswege unterlegt).  
 
 
Bezugnehmend auf die am 4. September mittels der vertikalen Geruchsstoff-
verteilungsanalyse (siehe Abbildung 21) gemessenen Geosminkonzentration und der 
Kennlinie der Talsperre Cranzahl wurden die in den einzelnen Wasserhorizonten enthaltenen 
Geosminmassen errechnet und zusammenfassend addiert. Im gesamten Wasserkörper mit 
einem Volumen von 2,86 Mio. m3 ist eine berechnete Geosminmasse von 7,8 g enthalten 
gewesen. Die erforderlichen Proteinmassen von den verschiedenen Isolaten aus der Talsperre 
Cranzahl schwanken für die selbige Talsperre im Bereich von 4 kg bis mehr als 49 t (siehe 
Tabelle 49), um die angegebene Geosminmasse im Wasserkörper freizusetzen.  
Experimentell wurde die Freisetzung und Speicherung von Geosmin über einen Zeitraum von 
21 - 35 Tagen untersucht. Unter natürlichen Bedingungen ist jedoch von einem nahezu 
ganzjährigen Wachstum auszugehen. Daher besitzen die in den Tabellen angegebenen 
Inkubationsdauern nur informativen Charakter. Zudem ist nicht bekannt, welche 
Wechselwirkungen zwischen verschiedenen Arten im Phytobenthos bestehen. Die Geosmin-
freisetzung aus der Biomasse in Folge des Absterbens von Cyanobakterien ist bei der 
Abkühlung des Wassers im Spätsommer bzw. Herbst in der Talsperre Cranzahl festzustellen 
gewesen, während die Massenentwicklungen in den Talsperren Klingenberg und Saidenbach 
in der Wachstumsperiode stattfanden. Dieser Unterschiedlichkeit der Freisetzung von 
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Geruchsstoffen zufolge dient die benötigte Biomasse in Tabelle 49, Tabelle 50 und Tabelle 51 
nur als Orientierung. Dennoch ist den Tabellen zu entnehmen, welche potentielle Bedeutung 
die einzelnen Isolate für die dokumentierten Geosminkonzentrationen besitzen. Es ist 
abzuleiten, dass vor allem die geoA-positiven Cyanobakterien (geoA-positiv und geoA-MS) 
eine entscheidende Rolle spielen könnten.  
 
In der Talsperre Klingenberg wurden die höchsten Geosminkonzentrationen im Wasserkörper 
im Verlauf der Untersuchungen erreicht. Durch die Profilanalyse vom 26. Juni 2007 
(Abbildung 30) konnte durch analogen Rechenweg wie bei der Talsperre Cranzahl durch die 
Kennlinie eine im Wasserkörper (7,56 Mio. m3) enthaltene Masse von insgesamt etwa 160 g 
Geosmin ermittelt werden. Diese große Geosminmasse wurde im Rahmen einer 
Massenentwicklung freigesetzt. Die Tabelle 50 gibt einen Überblick über die berechneten 
notwendigen Proteinmassen zur Freisetzung dieser totalen Geosminmasse. Für lediglich sechs 
der 18 Isolate wurden erforderliche Proteinmassen von unter 50 t berechnet, und nur bei 
einem Isolat (76-04, Phormidium sp.) liegt die notwendige Masse im dreistelligen kg-Bereich. 
Dies lässt die enorme Masse von freigesetztem Geosmin erkennen. Während in der Talsperre 
eine Dominanz von Oscillatoria sp. festgestellt wurde, sind offensichtlich die ebenso 
klassifizierten Isolate unter Laborbedingungen weniger in der Lage, diese enormen 
Geosminmassen freizusetzen. Da es sich jedoch unter natürlichen Bedingungen in den 
seltensten Fällen um eine Reinkultur handelt, ist ein Rückschluss auf die verursachenden 
Mikroorganismen nur durch die unter den Kultivierungsbedingungen dokumentierte 
















Tabelle 50: Notwendige Proteinmassen von den aus der Talsperre Klingenberg 
erhaltenen Isolaten, um die am 26.06.2007 in der Profilanalyse ermittelten 
Geosminkonzentrationen zu erreichen. Die Berechnung basiert auf dem Ergebnis der 
Geruchsstoffbildungsanalyse unter der grünem Licht und Medium L (nb, nicht 
bestimmt; positiv, eindeutige geoA-DNA-Sequenz erhalten; MS, Sequenzierung von 
geoA ergab Mischsequenz, wahrscheinlich zwei homologe Gene. Rot und grün sind 
jeweils die höchsten und geringsten Proteinmassen der beiden Berechnungswege 
unterlegt. Erforderliche Proteinmassen über 50000 kg (50 t) sind in grauer Farbe 
angegeben, da diese Abundanz nicht erreicht werden kann).  
 
 
Weiterhin wird durch die Ergebnisse klar, dass vermutlich nur wenige der vorkommenden 
Spezies benthischer Cyanobakterien das erforderliche Geruchsstoffbildungspotential besitzen, 
um solche Geosminmassen freizusetzen. Während für die Talsperre Cranzahl alle Isolate 
theoretisch die für die bestimmte Geosminkonzentration erforderliche Relevanz hinsichtlich 
des Geruchsstoffbildungspotentials besitzen, ist diese Anzahl der in Frage kommenden Isolate 
aus der Talsperre Klingenberg für die gleiche Talsperre deutlich geringer und beschränkt sich 












Tabelle 51: Notwendige Proteinmassen von den aus der Talsperre Saidenbach 
erhaltenen Isolaten, um die am 14.07.2008 im Oberflächenwasser ermittelte 
Geosminkonzentration von 14 ng/L zu erreichen. Es wurde eine gleichmäßige 
Verteilung des Geosmins im Epilimnion angenommen. Die Berechnung basiert auf dem 
Ergebnis der Geruchsstoffbildungsanalyse unter grüner Beleuchtung und Medium L. 
Die Werte des coccalen Isolats (606E1b, Cyanobium sp.) sollen zum Vergleich dienen 
(nb, nicht bestimmt; positiv, eindeutige geoA-DNA-Sequenz erhalten; MS, 
Sequenzierung von geoA ergab Mischsequenz, wahrscheinlich zwei homologe Gene. Rot 
und grün sind jeweils die höchsten und geringsten Proteinmassen der beiden 
Berechnungswege unterlegt. Erforderliche Proteinmassen über 50000 kg (50 t) sind in 
grauer Farbe angegeben, da diese Abundanz nicht erreicht werden kann).  
 
 
In Tabelle 51 sind die erforderlichen Proteinmassen von den verschiedenen Isolaten aus der 
Talsperre Saidenbach zur Erreichung einer Geosminkonzentration von 14 ng/L im Epilimnion 
der selbigen Talsperre angegeben. Zum Erreichen dieser Konzentration ist eine Freisetzung 
von etwa 103 g Geosmin in einem Volumen von 7,38 Mio. m3 notwendig. Dieses Volumen 
bezieht sich auf die oberen 7 m des Wasserkörpers zum Tag der Probenahme vom 14.7.2008.  
Zur Erreichung der bestimmten Geosminkonzentration ist von den einzelnen Isolaten eine 
Proteinmasse im Bereich von 32 kg (50-34, Phormidium sp.) bis zu mehreren Tonnen 
notwendig. Allerdings sind bei zwölf der 35 Isolate die erforderlichen Proteinmassen deutlich 
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höher als 50 t, so dass diese wahrscheinlich keinen entscheidenden Beitrag zur Geosmin-
freisetzung in der Talsperre liefern.  
Für das coccale Cyanobakterium Cyanobium sp. wurde die benötigte Proteinmasse mit 38,2 t 
für die alleinige Freisetzung bzw. 362,9 t für die vollständige Freisetzung des in der Biomasse 
gespeicherten Geosmins zu einem Zeitpunkt berechnet. Mit diesen Berechnungsergebnissen 
kann die Schlussfolgerung gezogen werden, dass vermutlich die filamentösen Cyanobakterien 
einen größeren Beitrag zur Geosminbildung leisten. Detaillierter ist zu konstatieren, dass nur 
die geoA-positiven Cyanobakterien eine entscheidende Rolle bei der Geruchsstoffbildung 
spielen.  
 
Durch die deutlichen Unterschiede im Stauvolumen der Talsperren ergeben sich sekundär 
Relevanzen, für die Isolate für die Freisetzung der im Oberflächenwasser festgestellten 
Geosminmasse verantwortlich zu sein. Die Ergebnisse in Tabelle 49, Tabelle 50 und Tabelle 
51 sind nicht direkt auf die Praxis übertragbar, zeigen aber eine Wichtung der Isolate auf und 
geben Aufschluss darüber, wie gut das Spektrum der vorkommenden Cyanobakterien durch 
die Isolate abgedeckt wurde. Natürlich setzt diese Annahme voraus, dass die ermittelten 
Geosminkonzentrationen tatsächlich von benthischen Cyanobakterien verursacht wurden, 
obwohl keine massiven Vorkommen von Planktern und Aktinomyceten festgestellt wurden.  
 
Die im Verlauf der Untersuchung erhaltenen Ergebnisse zeigen die Relevanz der 
Cyanobakterien für die Bildung von Geruchsstoffen in Talsperren auf. Wie gezeigt werden 
konnte, korreliert das Geruchsstoffbildungspotential unter Laborbedingungen mit dem geoA-
Status. Es konnte die Bildung von Geosmin unter verschiedenen Licht- und 
Nährstoffbedingungen analysiert und Rückschlüsse gezogen werden. Für das unter 
natürlichen Bedingungen zu jedem Zeitpunkt in der Biomasse enthaltene Geosmin sind die 
geoA-positiven Spezies verantwortlich, wie die Laboruntersuchungen aufzeigten. Welche 
Cyanobakterien jedoch an der Bildung von 2-MIB in den Talsperren beteiligt waren, konnte 
nicht aufgeklärt werden.  
Das Wachstum benthischer Cyanobakterien unter gleichen Wachstumsbedingungen ist sehr 
unterschiedlich. Während in der Talsperre Klingenberg die Cyanobakterien eher an den besser 
sonnenzugewandten Bereichen des Sedimentes wuchsen (Weinbergeffekt), war dies in den 
Talsperren Saidenbach und Cranzahl nicht festzustellen.  
Erwartungsgemäß, wie es auch die Charakterisierung der Isolate durch die partielle 
Sequenzierung von rbcL ergab, kommen in jeder Talsperre verschiedene Spezies gleicher 
Gattungen vor. Die Variabilität der Morphotypen ist groß, so dass diese gesondert in weiteren 
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Studien untersucht werden sollten. Eine erfolgversprechende Basis zur Isolierung von 
Cyanobakterien wurde mit der speziellen Vermehrungsmethode geschaffen. Durch die 
kontinuierliche Optimierung des Protokolls werden zukünftige Untersuchungen auf eine 
wesentlich breitere Diversität von Cyanobakterien verweisen können, wie es auch in dieser 
Arbeit bei den Isolaten aus der Talsperre Saidenbach gegeben war. Durch das 
kontinuierlichere Auftreten benthischer Cyanobakterien stand immer frische Phytobenthos-
Biomasse zur Verfügung, so dass die Sicherheit der erfolgreichen Isolierung fortlaufend 
erhöht werden konnte.  
Der Anstieg der Geruchsstoffkonzentrationen im Oberflächenwasser der Talsperren ereignete 
sich entweder im Rahmen einer starken Vermehrung der benthischen Cyanobakterien oder bei 
zurückgehenden Temperaturen im Spätsommer in der Talsperre Cranzahl 2007 im 
Zusammenhang mit dem mutmaßlichen Absterben des Phytobenthos. Dass die in der 
Talsperre vorkommende und von Cyanobakterien dominierte Phytobenthos-Biomasse nicht 
zwangsläufig zu Problemen mit Geruchsstoffen führt, ist an der Talsperre Saidenbach 
festgestellt worden. Durch entsprechende Wasserproben, die direkt oberhalb des 
Phytobenthos entnommen wurden, konnten keine erhöhten Geruchsstoffkonzentrationen 
bestimmt werden. Welche Parameter zu der deutlichen Erhöhung der Geruchsstoff-
konzentrationen führen, ist mit dem Einfluss des Pegelstandes und der Morphologie der 
Talsperren diskutiert worden. Jedoch überwiegt mit Sicherheit der Einfluss des Klimas auf 
das Wachstum benthischer Cyanobakterien und der Bildung von Geruchsstoffen.  
Die Ergebnisse der Laboruntersuchungen zur Bestimmung des Geruchsstoff-
bildungspotentials zeigen, dass die Reaktion der Cyanobakterien in Form der Geosmin-
Freisetzung und/oder -Speicherung in der Biomasse sehr variabel sind. Die Ergebnisse deuten 
auf Veränderungen der Geosminbildung bei unterschiedlichen Wachstumsbedingungen hin 
und können zur Ableitung grundlegender Aussagen verwendet werden. Jedoch ist es weiter 
unklar, wie es in der Talsperre zur Freisetzung der Geruchsstoffe kommt. Werden diese im 
Rahmen des Wachstums abgegeben oder führen sich verändernde Bedingungen dazu, dass 
einige Spezies absterben und die Geruchsstoffe aus der Biomasse im Rahmen der Zersetzung 
von dieser frei werden oder sind beide Varianten in einer Kombination zutreffend. Durch die 
Auswertung der ermittelten Werte wurde herausgestellt, dass u. a. das Medium die Geosmin-
freisetzung bzw. das Wachstum der Cyanobakterien beeinflusst. Das im Nährmedium 
enthaltene Nitrat war die einzige nicht-atomare N-Quelle für die Isolate. Daher ist davon 
auszugehen, dass die Trophie der Talsperre (insbesondere aber der Nährstoffgehalt im 




Die mRNA-Expressionsanalyse bestätigte die Vermutung, dass geoA (geoA1 und geoA2) 
transkribiert wird. Die bei Dunkelheit nicht nachweisbare Transkription lässt vermuten, dass 
es möglicherweise eine Verbindung zur Photosynthese oder direkt zu an der Photosysnthese 
beteiligten Prozessen gibt. Die direkt die Expression steuernden Parameter bzw. zellulären 
Mechanismen sind noch unbekannt. Dieses Wissen wäre zur Ermittlung von Strategien zur 
Vermeidung einer massiven Freisetzung von Geruchsstoffen erforderlich.  
 
Zur Darstellung der Relevanz von geoA für Cyanobakterien und deren Geruchsstoff-
produktion bedarf es weiterer Untersuchungen. Einerseits konnten bislang durch die eigenen 
Untersuchungen keine 2-MIB produzierenden Cyanobakterien identifiziert werden, 
andererseits ist der Besitz bzw. die Verbreitung von geoA bei Cyanobakterien mit 33 % nicht 
extrem. Daher sind vor allem die Wechselwirkungen, die möglicherweise im Phytobenthos 
zwischen den einzelnen Spezies bestehen könnten, von großem Interesse. Die Bedeutung von 
Cyanobakterien ohne geoA sollte in diesem Zusammenhang geklärt werden.  
Die sichere Unterscheidung unterschiedlicher Cyanobakterien auf der Grundlage 
morphologischer Merkmale ist schwierig. Entsprechend der Notwendigkeit der 
Differenzierung unterschiedlicher Genotypen bzw. der zu beantwortenden Fragestellung 
bieten sich molekularbiologische Verfahren an. Durch partielle Sequenzierung verschiedener 
Gene (16S rDNA, rbcL, geoA) können unterschiedliche Isolate identifiziert werden. Die 
Sicherheit dieser Identifizierung ist zwar nicht 100 %ig, wie die Ergebnisse dieser Arbeit 
zeigten, aber es können ausreichende Informationen erhalten werden. Der PCR-Nachweis von 
geoA ist mit dem verwendeten Primersystem einfach. Allerdings können dadurch nicht nur die 
cyanobakteriellen Gene, sondern auch diejenigen von Streptomyceten und Aktinomyceten 







1 Benthische Cyanobakterien und der Nachweis von Geruchsstoffen in den 
Talsperren 
 
Im Verlauf der Untersuchungen zum Auftreten von benthischen Cyanobakterien und 
Geruchsstoffen im Jahr 2007 und 2008 konnte eine große Diversität der vorkommenden 
Cyanobakterien (hauptsächlich Oscillatoriales) festgestellt werden. In jeder Talsperre wurde 
die Entwicklung von benthischen Cyanobakterien verfolgt und die im Oberflächenwasser 
enthaltenen Geruchsstoffe qualitativ und quantitativ bestimmt.  
 
1.1 Talsperre Cranzahl 
 
Das Wachstum von benthischen Cyanobakterien konnte visuell durch die Kamerabefahrungen 
bis in eine Tiefe von etwa 8 m festgestellt werden, was in etwa der 1,5 fachen Sichttiefe 
(Tabelle 2) entspricht. Die Cyanobakterien wuchsen auf variablem Untergrund. Es wurden 
sowohl Schlamm (vor allem im Stauwurzelbereich) als auch Steine unterschiedlicher Größe 
sowie Felsbrocken besiedelt. Maßgeblich war das westliche Ufer, die der Staumauer 
zugewandte Hälfte des östlichen Ufers sowie der Stauwurzelbereich, bewachsen. Eine 
Besonderheit bestand darin, dass zusätzlich im Stauwurzelbereich Phormidium sp. massiv 
epiphytisch submerse Makrophyten bedeckte und zusätzlich deren Biomasse an der 
Wasseroberfläche schwamm. Bei diesen Cyanobakterien handelte es sich um eine an 
Starklicht angepasste Spezies. Sie tolerieren sowohl die nahezu direkte Sonneneinstrahlung 
auf die an der Wasseroberfläche schwimmenden Biomasse als auch die hohe Lichtintensität in 
geringer Wassertiefe. Diese Cyanobakterien kamen lediglich lokal begrenzt im Bereich der 
Einleitung des Buchholzer Wassers in die Talsperre vor. Daher besaßen diese Cyanobakterien 
keine Relevanz für die Bildung und Freisetzung von Geruchsstoffen für die gesamte 
Talsperre.  
Das Phytobenthos war bereits zu Beginn des Untersuchungszeitraumes im Mai 2007 am 
westlichen Ufer stark ausgeprägt, was möglicherweise auf das sehr warme Frühjahr 
zurückzuführen war. Die nahezu 100 %ige Bedeckung des Sedimentes in einer Wassertiefe 
von etwa 3 - 7 m veränderte sich im Verlauf des Jahres 2007 nicht. Es gab keine 
nennenswerten Veränderungen in der Zusammensetzung der benthischen Cyanobakterien, 
obwohl in den Sommermonaten Krötenhäute verstärkt auftraten. Diese deuten allgemein auf 
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eine hohe Stoffwechselaktivität und aktives Wachstum hin. Die augenscheinliche Stabilität 
lag möglicherweise in der tendenziell kontinuierlichen leichten Zunahme des Stauvolumens 
im Zeitraum von Juni bis Oktober begründet. Wie im Stauwurzelbereich waren auch im 
Uferbereich der Talsperre Cranzahl verbreitet submerse Makrophyten, wie z. B. Characeen, 
anzutreffen. Zu Beginn der Untersuchungen im zweiten Untersuchungsjahr 2008 wurden 
benthische Cyanobakterien nur noch in deutlich geringerem Umfang als noch im Vorjahr 
angetroffen. In den Uferbereichen, wie auch an der Stauwurzel, konnte ohne die visuelle 
Unterstützung der Unterwasserkamera kaum von Cyanobakterien dominiertes Phytobenthos 
festgestellt werden. Die verbliebenen Restbestände waren gehäuft im Stauwurzelbereich der 
Talsperre anzutreffen. Bis auf die recht plötzliche Absenkung des Staupegels um ca. 0,5 m im 
Dezember 2007 (siehe Abbildung 12) sind keine weiteren primären Parameter bekannt, die 
möglicherweise einen solch gravierenden Einfluss auf benthische Cyanobakterien besitzen.  
Obwohl 2007 benthische Cyanobakterien sehr dominant auftraten, wurden im 
Oberflächenwasser meist nur Konzentrationen an Geosmin, 2-MIB oder β-Cyclocitral im 
einstelligen ng/L-Bereich bestimmt. Eine stärkere Freisetzung von Geruchsstoffen ließ sich 
im August und September 2007 feststellen. Im Metalimnion wurde 2-MIB in deutlich höheren 
Konzentrationen (~30 ng/L) als in der darüberliegenden Wasserschicht nachgewiesen. 
Möglicherweise ist diese Anreicherung auf eine Freisetzung von Geruchsstoffen aus 
absterbender Biomasse zurückzuführen. Diese Vermutung wird dadurch gestützt, dass im 
Gegensatz zur abnehmenden Wassertemperatur die Konzentration von 2-MIB anstieg. Im 
Verlauf der weiteren Abkühlung des Oberflächenwassers und der damit verbundenen 
Vermischung bzw. Auflösung der metalimnischen Wasserschicht verringerte sich die 
Konzentration des 2-MIBs innerhalb weniger Tage deutlich. Warum in Anbetracht der 
vorgefundenen Bestände an Biomasse benthischer Cyanobakterien die Freisetzung von 
Geruchsstoffen nicht höher war, ist anhand der erhobenen Daten und durchgeführten 
Untersuchungen nicht erklärbar. Jedoch zeigte sich, dass von Zeit zu Zeit Geruchsstoffe im 
entnommenen Rohwasser enthalten waren, da entsprechende Rückmeldungen durch die 
Trinkwasser-Verbraucher an das Wasserwerk und daraufhin an die LTV Sachsen erfolgten. 
Diese Feststellungen wurden aber durch die eigenen Untersuchungen nicht weiter verfolgt. 
Jedoch wurde durch die Feststellung der metalimnischen Einschichtung der Geruchsstoffe der 
regelmäßige Probenahmeumfang im Rahmen der Gewässerkontrolle durch die LTV Sachsen 
erweitert.  
Unterschiedliche Studien haben gezeigt, dass einige Spezies der Gattungen Phormidium und 
Oscillatoria Bildner von 2-MIB sind (Jüttner und Watson, 2007; Wood et al., 2001). 
Bezugnehmend auf die ermittelten Geruchsstoffkonzentrationen im Oberflächenwasser waren 
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keine mikroskopisch bestimmbaren relevanten Unterschiede im Vorkommen einzelner 
Morphotypen festzustellen (Abbildung 19). Warum die Konzentration von 2-MIB von Juni 
bis September 2007 höher war als die von Geosmin, ist nicht durch die An- oder Abwesenheit 
einzelner Spezies zu erklären. Des Weiteren erfolgte mehrmalig ein Nachweis von Geosmin 
und 2-MIB in der Biomasse des Phytobenthos. Da die genetische Diversität der dort 
vorkommenden Cyanobakterien nicht bestimmt wurde, muss in Betracht gezogen werden, 
dass einzelne Arten maßgeblich an der Bildung eines Geruchsstoffs beteiligt sein könnten. 
Deren Abundanz unterlag möglicherweise deutlichen Schwankungen, die aber nicht 
festgestellt wurden.  
 
1.2 Talsperre Klingenberg  
 
In der Talsperre Klingenberg wurden in den Untersuchungsjahren mehrere 
Massenentwicklungen von benthischen Cyanobakterien dokumentiert. Durch normale 
Wasserstandsschwankungen bedingt, entwickelte sich das Phytobenthos erst ab einer 
gewissen Wassertiefe. Der Untergrund schien keine wesentliche Einflussgröße zu sein, da 
Feinsediment wie auch Kies und Steine unterschiedlicher Größe als Auflage für den Biofilm 
dienten. Die Abbildung 26 zeigt die geographische Ausrichtung der Talsperre. Welche 
Parameter zu einem verstärkten Vorkommen des Phytobenthos in den südwestlich gelegenen 
Buchten führten, konnte nicht geklärt werden. Die Kamerabefahrungen zeigten, dass die 
sonnenzugewandten Sedimentareale in der entsprechenden Wassertiefe sehr gut bewachsen 
waren, was sich durch den sogenannten „Weinbergeffekt“ beschreiben lässt. Durch 
wiederholte Absenkungen des Staupegels wurden die Wachstumsbedingungen deutlich 
verbessert. Es kam im Frühsommer 2007 sowie im August 2008 zu explosionsartigen 
Vermehrungen benthischer Cyanobakterien. Die Absenkung des Staupegels beeinflusst 
mehrere Parameter. Zum einen verringert sich das Stauvolumen, so dass das wärmere 
Oberflächenwasser in den Bereich des maßgeblichen Wachstums des Phytobenthos gelangt, 
und zum anderen erhöht sich für diese Organismen in der Regel das Lichtangebot. Sekundär 
gelangt durch ein Absinken des Pegels nährstoffreicheres Feinsediment aus tieferen Lagen 
näher an die Oberfläche, so dass es besiedelt werden kann. Es wurde beobachtet, dass bei 
einer Massenentwicklung die Ausbreitung der Cyanobakterien nicht gerichtet erfolgt. Folglich 
passen sie sich der Veränderung der Lichteinstrahlung gut an. Möglicherweise besitzt die 
Gattung Oscillatoria dafür das größte Potential, da bei beiden Massenentwicklungen im 
Mai/Juni 2007 und August/September 2008 vor allem diese Gattung neben Phormidium 
auftrat. Der Verlauf einer explosionsartigen Vermehrung des Phytobenthos wird jedoch auch 
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durch eine ausreichende Sonneneinstrahlung positiv beeinflusst, die nicht immer gegeben ist. 
Mit abnehmender Wassertemperatur, die durch die Erhöhung des Staupegels im Juni 2007 
schnell erreicht wurde oder wie im September 2008 durch zurückgehende Temperaturen und 
damit verringerter Sonneinstrahlung klimatische Ursachen hat, nahm die Konzentration der 
Geruchsstoffe jeweils ab. Trotz der verschiedenen Ursachen scheinen beide auf das 
Phytobenthos zu wirken. Einerseits wird eine gewisse Lichtintensität für eine explosionsartige 
Vermehrung benötigt, andererseits scheint auch ein kontinuierlich sinkender Staupegel nur in 
gewissem Umfang toleriert zu werden, bevor die Masse des Phytobenthos „einfach“ 
austrocknet bzw. trocken fällt.  
Die Vertikalverteilung der Geruchsstoffe wurde mehrfach während einer bestehenden 
Massenentwicklung untersucht. Dabei wurde festgestellt, dass die Geruchsstoffe 2-MIB und 
Geosmin maßgeblich in den oberen Wasserhorizonten und damit in der Höhe des 
hauptsächlichen Wachstumshorizontes des Phytobenthos festgestellt werden konnten. Am 26. 
Juni 2007 waren die höchsten Geruchsstoffkonzentrationen an der Wasseroberfläche zu 
verzeichnen (siehe Abbildung 30), während am 12. Juli 2007 die Maxima in einer Wassertiefe 
von 6 m erreicht wurden (siehe Abbildung 31). Die Veränderung der Geruchsstoff-
konzentrationen im Wasserkörper wurden durch mehrmalige Abgaben von mehreren 
Millionen m3 Wasser aus der Talsperre Lehnmühle in die Talsperre Klingenberg erreicht 
(Abbildung 30 vor Einleitung von Wasser aus der Talsperre Lehnmühle, Abbildung 31 
danach). Das für die Rohwasserbereitstellung zur Verfügung stehende Wasservolumen mit 
Temperaturen von 12 - 14 °C wurde durch diese Maßnahme vervielfacht und die 
Geruchsstoffe verdünnt. Die Konzentration von Geosmin als auch von 2-MIB an der 
Wasseroberfläche der Probenahmestelle am Multi-Sensor-Modul veringerten sich von 
46 ng/L am 26. Juni auf Konzentrationen von 11 ng/L bzw. 15 ng/L am 12. Juli.  
Bedingt durch die Rohwasserabgabe, kam es wie erwartet zu einem Eintrag der Geruchsstoffe 
ins Hypolimnion, so dass auch Rohwasser mit erhöhter Konzentration an Geruchsstoffen zur 
Trinkwasseraufbereitung genutzt werden musste. Die Spitzenwerte der Geruchsstoff-
konzentration im Epilimnion wurden 2007 im Juni mit bis zu 76 ng/L 2-MIB (01. Juni) und 
46 ng/L Geosmin (26. Juni, siehe Abbildung 29) erreicht. Wie den Daten aus Tabelle 12 für 
die Untersuchung im Jahr 2008 entnommen werden kann, ist die Wahrscheinlichkeit sehr 
hoch, dass die Geruchsstoffe vorwiegend in den Buchten der Talsperre freigesetzt wurden, da 
die Konzentration der Geruchsstoffe zur Staumauer hin abnahm. Dieser Befund ist mit 




Tabelle 52: Nachweis von Geruchsstoffen im aufbereiteten Talsperrenwasser der Stadt 
Dresden im Juni 2007. Parallel fand in der Talsperre Klingenberg eine 
Massenentwicklung benthischer Cyanobakterien statt.  
 Geosmin [ng/L] 2-MIB [ng/L] 
14. Juni 1 5 
16. Juni - 4 
19. Juni - 7 
27. Juni - - 
 
Bei Proben von Trinkwasser im Stadtgebiet von Dresden (Drudebau, Zellescher Weg 40) 
konnten mehrfach Geruchsstoffe festgestellt werden. Das Trinkwasser stammt zu 100 % aus 
dem Wasserwerk Coschütz (Versorgungszone 1, Quelle siehe [3] bei den verwendeten 
Internetadressen) und damit aus der Talsperre Klingenberg. Daran ist zu erkennen, dass der 
Einsatz der erforderlichen Aufbereitungstechnik zur Entfernung von Geruchsstoffen meist 
einige Tage Vorbereitungszeit erfordert bzw. erst nach dem Eingang der ersten Beschwerden 
erfolgt.  
 
Aus der Darstellung der im Oberflächenwasser bestimmten Geruchsstoffkonzentrationen 
(Abbildung 29) ist ersichtlich, dass der Anstieg der Konzentration von 2-MIB zum einen 
schneller als der von Geosmin erfolgte und zum anderen dessen Maximalkonzentration höher 
war. Möglicherweise ist dies auf bessere Wachstumsbedingungen für Oscillatoria sp. 
zurückzuführen, da diese Spezies dominierten. Neben einigen Arten der Gattung Oscillatoria 
sind auch Vertreter von Phormidium als 2-MIB-Bildner bekannt (Jüttner und Watson, 2007). 
Eine Korrelation zwischen dem massiven Auftreten von Oscillatoria und gleichzeitig hohen 
Geosminkonzentrationen im Oberflächenwasser der Talsperre ist sehr wahrscheinlich. Durch 
wiederholt durchgeführte Analysen von Krötenhäuten konnte festgestellt werden, dass in der 
Biomasse meist neben Geosmin auch 2-MIB in höheren Konzentrationen vorhanden war. Da 
Krötenhäute meist ein Gemisch verschiedener Algen- und Cyanobakterienspezies sind, 
konnte der 2-MIB bildende Organismus nicht näher bestimmt werden. Jedoch konnte 
bewiesen werden, dass es durch die starke Vermehrung benthischer Cyanobakterien zu einem 
Anstieg der Konzentrationen von 2-MIB und Geosmin im Oberflächenwasser kam. Da die 
Zunahme der Geruchsstoffkonzentration mit der Entwicklung des Phytobenthos korrelierte, 
kann angenommen werden, dass die Freisetzung der Geruchsstoffe während der 
exponentiellen Wachstumsphase erfolgte. Die Artenzahl der vorkommenden Cyanobakterien 
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war sehr hoch. Allerdings dominierte im Rahmen der Massenentwicklungen besonders 
Spezies der Gattung Oscillatoria.  
Die darauf folgende, mit dem Wachstum und der Ausbreitung des Phytobenthos korrelierende 
Erhöhung der Konzentration von 2-MIB und Geosmin im Oberflächenwasser war die 
Konsequenz.  
1.3 Talsperre Saidenbach 
 
Das Phytobenthos in der Talsperre Saidenbach bestand hauptsächlich aus Cyanobakterien und 
wurde in einer Wassertiefe von 2,5 - 5 m als Sedimentauflage gefunden. Da die Sichttiefe im 
Vergleich zu den anderen Talsperren mit 2,4 - 7 m sehr gering sein kann, nahm der 
Deckungsgrad des Phytobenthos ab einer Wassertiefe von etwa 5 m deutlich ab (siehe Tabelle 
2). Als Unterlage diente meist Sand unterschiedlicher Körnung sowie Steine. Durch die 
visuelle Untersuchung der Verbreitung des Phytobenthos mittels Unterwasserkamera konnte 
festgestellt werden, dass das Wachstum auf der durch Bodenwellen hervorgerufenen 
sonnenabgewandten Seite einer Fläche besser war (gegenteiliger Weinbergeffekt) und somit 
offensichtlich die ans Schwachlicht angepassten Spezies der Cyanobakterien dominierten. Die 
Besiedlung mit Phytobenthos war vor allem in den Buchten (Reifländer, Hölzelbach-, 
Saidenbach- und Haselbach-Bucht) festzustellen.  
Aphanothece stagnina wurde zu jedem Probenahmezeitpunkt in großem Umfang beobachtet, 
während das Vorkommen von Vertretern der Oscillatoriales stark variierte.  
Durch die Absenkung des Wasserstandes im Juni 2008 kam es in der Saidenbach-Bucht zu 
einer Massenentwicklung benthischer Cyanobakterien. Hierbei dominierten Vertreter der 
Gattung Oscillatoria. Welche Parameter neben der Absenkung des Pegels die Entwicklung 
begünstigten, ist nicht bekannt, denn diese stehen im Widerspruch zu dem festgestellten 
besseren Wachstum des Phytobenthos auf der sonnenabgewandten Seite. Andererseits 
unterstreicht dies die Schwierigkeit der Voraussage der Entwicklung des Phytobenthos bei 
sich verändernden Umweltbedingungen.  
Das Stauvolumen der Talsperre ist mit 22 Mio. m3 das größte der untersuchten Talsperren und 
bietet somit ein großes Verdünnungspotential. Die festgestellten Konzentrationen an Geosmin 
und 2-MIB erreichten im gesamten Untersuchungszeitraum kaum Werte von über 6 bzw. 
3 ng/L. Daher ist davon auszugehen, dass im Zeitraum 2007/2008 kein Rohwasser mit 
erhöhter Konzentration an Geruchsstoffen abgegeben wurde. Anhand des Vorkommens 
benthischer Cyanobakterien war es überraschend, dass keine stärkere Freisetzung von 
Geruchsstoffen nachweisbar war. Zwar konnte festgestellt werden, dass Aphanothece 
stagnina ein bedeutender Bildner des Geruchsstoffs β-Ionon ist, aber aufgrund von 
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Unsicherheiten im Nachweis können keine Aussagen zur Konzentration im 
Oberflächenwasser der Talsperre getroffen werden.  
Im Rahmen einer Massenentwicklung von Oscillatoria sp. in der Saidenbach-Bucht 2008 
waren höhere Konzentrationen von Geosmin (12 ng/L am 18. Juni und 14 ng/L am 14. Juli) 
im Oberflächenwasser festzustellen.  
Das normale Wachstum bzw. ebenso die makroskopische Veränderung des von 
Cyanobakterienspezies dominierten Phytobenthos beim Unterschreiten einer 
Wassertemperatur von etwa 10 °C führte zu keiner größeren Freisetzung von Geruchsstoffen. 
Somit scheint hauptsächlich die Phase des schnellen Wachstums in den Monaten mit einer 
höheren Wassertemperatur oder aber auch die höhere Sonneneinstrahlung zur Freisetzung von 
Geruchsstoffen zu führen.  
Das Wachstum von filamentösen Cyanobakterien im Phytobenthos war räumlich und zeitlich 
sehr variabel. Sie konnten epipelisch an der Randvegetation in der Reifländer Bucht oder auch 
als dominierende Spezies im Phytobenthos der Hölzelbach- und Saidenbach-Bucht gefunden 
werden. Jedoch waren sie nicht kontinuierlich in der Talsperre nachzuweisen. Im 
makroskopischen Maßstab war ein ständiger Nachweis lediglich von Aphanothece stagnina 
möglich.  
Saisonal bedingte, stärkere Unterschiede in der Konzentration der nachweisbaren 
Geruchsstoffe im Oberflächenwasser der Talsperre wurden nicht festgestellt, da die 
Konzentrationen konstant sehr niedrig waren.  
Der Nachweis von Geosmin und 2-MIB auf so niedrigem Niveau lässt keine 
Schlussfolgerungen auf eine sich verändernde Zusammensetzung des Phytobenthos zu, die so 
auch durch die mikroskopischen Untersuchungen nicht festgestellt wurde.  
 
1.4 Vergleich der Entwicklung der benthischen Cyanobakterien zu anderen Studien 
 
Die andiskutierte Entwicklung der benthischen Cyanobakterien in den Talsperren Cranzahl, 
Klingenberg und Saidenbach (Punkte 1.1 bis 1.3 der Diskussion) ist weitgehend analog zum 
beschriebenen Auftreten in der Wahnbach-Talsperre (Jähnichen et al., 2011). Die Autorin 
stellt unterschiedlichste gemessene Parameter im Zusammenhang mit dem Auftreten der 
Cyanobakterien dar. Das hauptsächliche Vorkommen in einer Wassertiefe von 4,1 m auf dem 
Sediment ist vergleichbar zu den eigenen Ergebnissen, sowie auch die Zusammensetzung des 
Phytobenthos mit den Gattungen Oscillatoria, Phormidium und Pseudanabaena. Jähnichen et 
al. bestimmten die Feuchtmassen von Chlorophyll a, Phycocyanin und Phycoerythrin bezogen 
auf die Sedimentfeuchtmasse. Dies ermöglichte den Vergleich der Werte über einen 
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mehrjährigen Untersuchungszeitraum sowie der Bestimmung der Dynamik und des 
Maximums dieser Parameter. Offensichtlich war es in dieser Talsperre möglich, 
repräsentative Proben der Biomasse der Cyanobakterien zu entnehmen, um diese Auswertung 
durchführen zu können. Die mittels der Unterwasserkamera aufgezeigte Besiedlung ließ eine 
eigene, analoge Untersuchung und Auswertung des Phytobenthos nicht zu. In zwei von vier 
Untersuchungszeiträumen wurden analog zum maximalen Vorkommen von Chlorophyll a 
ebenfalls Maxima von Phycocyanin und Phycoerythrin bestimmt. Dieser Befund lässt die 
Interpretation zu, dass der Pigmentgehalt schwankt und die eigentliche Menge an Biomasse 
nur schwer bestimmbar ist. Jähnichen et al. führt weiter den Einfluss eines sinkenden 
Wasserstandes auf verschiedene Parameter aus. Besonders interessant und teilweise 
gegensätzlich zu den eigenen Untersuchungen ist die Abnahme der cyanobakteriellen 
Pigmente bei gleichzeitiger Verringerung der Sichttiefe und des Pegelstandes. In den 
Talsperren Klingenberg und Saidenbach führte jeweils die Abnahme des Pegels in den 
Sommermonaten 2007 und 2008 zu einer Massenentwicklung der Cyanobakterien, auch wenn 
infolge der Resuspension des Sediments die Trübung möglicherweise zunahm. Allerdings 
bestärkt die Autorin die Schlussfolgerung aus der eigenen Untersuchung, dass ein niedrigerer 
Wasserstand eher zu höheren Geosminkonzentrationen führt (Jähnichen et al., 2011). Jüttner 
und Watson (2007) bestätigen dies und führen eine verstärkte Freisetzung von Geruchsstoffen 
auf sich verändernde Umweltbedingungen zurück. In Südafrika wurden ebenso variable 
Wasserstände sowie die Resuspension des Untergrundes in der Folge als wesentliche 
Parameter für die Entwicklung eines autotrophen Benthos und des Auftretens von Geosmin 
bestimmt (Wnorowski und Scott, 1992; Wnorowski, 1993). Vilalta et al. (2003) konnte für die 
Massenentwicklung der in dem Fluss Llobregat vorkommenden benthischen Cyanobakterien 
eine geeignete Kombination aus höherer Nährstoffkonzentration, moderaten Temperaturen 
sowie geringere Fließgeschwindigkeiten für die Massenentwicklung im Jahr 2002 
herausstellen. Somit bestätigen mehrere Studien den Einfluss abiotischer Umweltfaktoren wie 
des Lichts auf das Wachstum des Phytobenthos und/oder der Bildung und Freisetzung von 
Geruchsstoffen (Moorhead et al., 1997; Paerl et al., 1985).  
Die Größenordnung der im Freiwasser der untersuchten Talsperren gemessenen 
Geosminkonzentrationen war mit der in Fließgewässern vergleichbar (Ridal et al., 2007; 




2 Charakterisierung der Isolate benthischer Cyanobakterien 
 
Die Gewinnung von Isolaten benthischer Cyanobakterien stellte einen Schwerpunkt dieser 
Arbeit dar. So bildeten diese Isolate die Basis zur Feststellung des 
Geruchsstoffbildungspotentials benthischer Cyanobakterien.  
Die Auswahl einzelner Trichome auf der Agarplatte gelang mittels Binokular bei 50-facher 
Vergrößerung am besten. Dies ermöglichte einerseits die Morphologie des Zellfadens zu 
erkennen und andererseits ein ausreichend großes Sehfeld für die Benutzung des Mikrospatels 
zu haben. Wenn die maximale Vergrößerung (250-fach) genutzt wurde, waren zwar die 
morphologischen Unterschiede der einzelnen Trichome am besten zu erkennen, aber das 
Sehfeld war für das präparative Arbeiten deutlich zu klein. Dies würde ein ständiges 
Nachfokussieren nach sich ziehen. Daher wurde meist mit der minimalen Vergrößerung 
gearbeitet und die sich morphologisch unterscheidenden Trichome zu gleichen Anteilen 
vereinzelt. Da die Diversität der benthischen Cyanobakterien hoch war (siehe Abbildung 28), 
empfahl es sich, eine möglichst hohe Anzahl der vereinzelten Trichome aus den einzelnen 
Proben zu kultivieren. Aus Platz- und Übersichtlichkeitsgründen wurde je Probe jedoch 
maximal ein Ständer (171 Röhrchen) genutzt.  
Trotz dieser Vorgehensweise konnten bei Weitem nicht alle in den Talsperren vorkommenden 
benthischen Cyanobakterien kultiviert werden. Zum einen war die unterschiedliche 
Morphologie nicht immer deutlich erkennbar, und zum anderen ist der Dominanzanteil eines 
Morphotyps an der Gesamtpopulation von großer Bedeutung. Da auf einer Agarplatte von ca. 
300 - 500 einzeln liegenden Trichomen ausgegangen werden kann, ist vorstellbar, dass die nur 
in geringer Abundanz vorkommenden Cyanobakterien in der Masse übersehen werden.  
Die unterschiedliche Pigmentierung der Cyanobakterien mit Phycocyanin oder Phycoerythrin 
oder beiden Pigmenten (zur chromatischen Adaptation befähigte Cyanobakterien) und damit 
einhergehende Nutzbarkeit des Lichts könnte einen gewissen Einfluss auf die Kultivierbarkeit 
besitzen. Obwohl die Beleuchtung mit blauem Licht (λ= 440 nm, siehe Abbildung 44) nicht 
zur komplementären chromatischen Adaptation führt (Ohki et al., 1982), sind möglicherweise 
die Phycocyanin-haltigen Cyanobakterien bei der Nutzung der Lichtenergie bevorteilt, 
obwohl sich die Absorptionseigenschaften beider Pigmente bei der Beleuchtung mit blauem 
Licht nur geringfügig unterscheiden (Kehoe und Gutu, 2006). Da bei den Cyanobakterien im 
Phytobenthos die Pigmentierung mit Phycoerythrin deutlich seltener festzustellen war, ist das 




Die Charakterisierung der Isolate erfolgte zunächst durch morphologische Merkmale. Auf 
Grundlage der durchgeführten taxonomischen Bestimmung mittels der Süßwasserflora von 
Mitteleuropa, Band 19/2 (Komárek und Anagnostidis, 2005) wurde eine große Diversität der 
vorkommenden Spezies aufgezeigt und zumindest bis auf Gattungsebene Phormidium, 
Oscillatoria, Pseudanabaena und Geitlerinema zugeordnet. Diese Gattungen treten weltweit 
verbreitet auf (Blaha et al., 2004; Izaguirre und Taylor, 2004; Izaguirre und Taylor, 2007; 
Acinas et al., 2009; Richert et al., 2006).  
Da die Ausprägung der morphologischen Merkmale in Abhängigkeit der 
Wachstumsbedingungen stark variieren, wurde zur eindeutigen Charakterisierung bzw. 
Unterscheidung der Isolate das rbcL-Gen partiell sequenziert. Aus folgenden Sachverhalten 
heraus wurde auf die Nutzung der 16S rDNA verzichtet: Bewegliche Cyanobakterien gleiten 
auf einem Film von Exopolysacchariden (Walsby, 1968). Dieser Film wird von vielen 
heterotrophen Bakterien zum Wachstum genutzt. Dem folgend waren alle Isolate 
monoalgisch, jedoch eben nicht axenisch. Durch die konservierte Struktur der 16S rRNA 
kann es selbst unter Verwendung von für Cyanobakterien spezifischen Primern nicht 
ausgeschlossen werden, dass nicht die Sequenzierung des homologen Gens eines 
heterotrophen Bakteriums erfolgt. Ausserdem wurde von Melendrez et al. (2010) publiziert, 
dass die genetische Auflösung zumindest bei Synechococcus sp. begrenzt ist. Ergänzend 
wurde bei Isolaten verschiedener Cyanobakterien aus der Talsperre Saidenbach ebenfalls 
durch die Sequenzierung der 16S rDNA ermittelt, dass die Unterschiedlichkeit von 
cyanobakteriellen 16S rRNA-Genen vorrangig erst in der zweiten Hälfte des Gens gegeben ist 
(Susanne Schumann, persönliche Mitteilung). Zur eindeutigen Unterscheidung von Isolaten 
ist daher die 16S rRNA nicht sinnvoll. Geeigneter sind dafür möglicherweise Stoffwechsel-
Gene, wie z. B. rbcL, welches für die 1,5-Ribulosebisphosphat-Carboxygenase/Oxygenase 
(RuBisCO) kodiert und deshalb nur bei phototrophen Mikroorganismen vorhanden ist. Zudem 
weist es ebenfalls eine partiell konservierte Struktur (Xu und Tabita, 1996) auf und wurde 
daher als primäres Unterscheidungskriterium genutzt.  
Durch die partielle Sequenzierung des rbcL-Gens konnten den taxonomisch eingeordneten 
Isolaten auf Basis morphologischer Merkmale 54 unterschiedliche Sequenzen (Genotypen) 
zugeordnet werden. Die geringe Schwankungsbreite des GC-Gehalts von etwa 12 % deutet 
darauf hin, dass, wie durch die partiell konservierte Struktur (Xu und Tabita, 1996) bedingt, 
auch die genetische Konservierung der RuBisCO recht hoch ist.  
Mit den erhaltenen RuBisCO-Sequenzen erfolgte ein Datenbankabgleich auf DNA-Ebene. 
Wie die Score- und eValue-Werte in Tabelle 19, Tabelle 20, Tabelle 21 und Tabelle 22 
zeigten und deren genauerere Analyse in Abbildung 65 darstellt, ist die molekularbiologische 
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Identifizierung anhand des Genes rbcL durch DNA- oder Protein-Sequenzen möglich, aber 
nicht perfekt. Die Schwierigkeit der taxonomischen Bestimmung fließt auch in die 
molekularbiologische Bestimmung mit ein. Für jede Sequenz, die in eine Datenbank 
aufgenommen wird, muss ein Herkunftsorganismus angegeben werden. Gerade für 
Cyanobakterien scheint es sehr schwer zu sein, in jedem Fall und mit jeder Probe eine 
„einwandfreie“ morphologische Identifizierung durchzuführen. Erschwerend kommt hinzu, 
dass sich die morphologischen Eigenschaften unter den Kultivierungsbedingungen verändern 
können (siehe Abbildung 86). Wie Acinas et al. (2009) ausführten, ist es beispielsweise 
schwierig und am wenigsten durch die Zelllänge möglich, Pseudanabaena von Limnothrix zu 
unterscheiden. Die schwierige taxonomische Einordnung auf Basis morphologischer 
Merkmale oder/und auch deren Variabilität trifft auf viele Cyanobakterienspezies zu (Baker et 
al., 2001, Gkelis et al., 2005, Jungblut et al., 2005; Williame et al., 2006). Bereits 1989 
stellten Komárek und Anagnostidis sowie nachfolgend Litvaitis (2002) molekularbiologisch 
fest, dass vermutlich mehr als 50 % der Spezies in den Stammsammlungen falsch bestimmt 
oder in die falsche taxonomische Gruppe eingeordnet wurden. Der folgende Satz „For the 
taxonomic determination of cyanobacteria we relied on morphological features as described 
by ...“ (Mez et al., 1997) drückt schon zu der damaligen Zeit eine gewisse Unsicherheit der 
taxonomischen Bestimmung von Cyanobakterien sehr treffend aus. Taton et al. (2003) 
konnten durch die molekularbiologische Untersuchung (Sequenzierung der internal 
transcribed spacer (ITS) Region) eine wesentlich andere molekularbiologische 





Abbildung 86: Mikroskopisches Bild einer monoalgischen Cyanobakterienkultur 
(Phormidium sp.) mit eindeutiger rbcL-Sequenz. Das mit einem Pfeil gekennzeichnete 
Trichom weist die morphologischen Merkmale von Oscillatoria auf, während die 
anderen Trichome auf Phormidium hindeuten.  
 
Im rbcL-Dendrogramm (siehe Abbildung 66) wird durch die Anordnung der 
Referenzsequenzen deutlich, dass die Homologie zu den Probensequenzen in den meisten 
Fällen zur Identifizierung taxonomisch ähnlicher Cyanobakterien nicht ausreichend ist.  
Auf Protein-Ebene ist lediglich Oscillatoria sp. PCC 6506 zu drei rbcL-Genotypen (SAI09, 
SAI10 und SAI11, alle taxonomisch als verschiedene Phormidium sp. bestimmt) zu 100 % 
homolog. Daher könnte die Annahme getroffen werden, dass diese Probensequenzen von 
verschiedenen Oscillatoria-Arten abstammen. Möglicherweise ist jedoch die Konservierung 
des rbcL-Gens zu hoch und daher zur Diskriminierung unterschiedlicher Spezies nicht 
geeignet. Es wird zumindest durch die Datenbankrecherche mit den erhaltenen Sequenzen 
deutlich, dass mit den in der Datenbank verfügbaren Sequenzen weder die Sequenz- noch die 
taxonomische Diversität abgedeckt wird.  
Zumindest eignet sich möglicherweise das rbcL-Gen auf Grund einer niedrigeren 
Konserviertheit besser als die 16S rDNA zur Identifizierung unterschiedlicher 
cyanobakterieller Spezies.  
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Es ist bereits seit einigen Jahrzehnten bekannt, dass Geruchsstoffe wie Geosmin von 
Cyanobakterien in aquatischen Habitaten gebildet werden können (Persson, 1983). Bei 
Phormidium sp. konnten erfolgreich die Gene geoA1 und geoA2 identifiziert werden. Dies 
gelang durch die Entwicklung eines degenerierten Primersystems und bildete damit die 
Grundlage zur molekularbiologischen Identifikation homologer Proteine bzw. Gene zu cyc2 
aus Streptomyces coelicolor in Cyanobakterien. Da Gust et al. (2003) eine direkte Korrelation 
zwischen dem Gen und der Bildung von Geosmin in Streptomyces coelicolor nachweisen 
konnte, ist die gleiche Funktionalität in Cyanobakterien zu vermuten.  
Für Synechocystis sp. wurde von Yada et al. (1997) ein durchschnittlicher Abstand von 9,7 bp 
zwischen der Shine-Dalgarno-Sequenz und dem putativen Startcodon berechnet. Eine AG-
reiche Sequenz befindet sich 13 Basenpaare 5´-seitig von geoA1 entfernt. Diese Sequenz 
könnte möglicherweise an der Initiierung der Translation der mRNA beteiligt sein. 
Zum Nachweis der Transkription von geoA1 und geoA2 in Phormidium sp. wurde eine 
mRNA-Expressionsanalyse durchgeführt. Damit sollte die Möglichkeit der Beteiligung der 
Genprodukte an der Bildung von Geosmin nachgewiesen werden. Diese war bereits durch die 
festgestellte hohe Homologie zu Cyc2 und GeoA zu erwarten.  
Die Ergebnisse der Expressionsanalyse belegen, dass die Gene am Ende der Lichtphase aber 
nicht nach einer 24-stündigen Inkubation im Dunkeln exprimiert wurden. Dies legt es nahe, 
dass geoA1 und geoA2 von einem phototrophen Bakterium stammen. Zudem konnten die 
PCR-Produkte mit degenerierten und spezifischen Primern bzw. Primersystemen nur erhalten 
werden, wenn DNA von Phormidium sp. enthalten war.  
Durch einen Northern-Blot konnten Chow und Tabita 1994 demonstrieren, dass rbcL nach 12-
stündiger Dunkelheit noch exprimiert ist, welches den Nachweis der rbcL-mRNA sogar nach 
24-stündiger Dunkelheit bestätigt. Zumindest wird dadurch die Lichtabhängigkeit der 
Expression von geoA in Phormidium sp. bewiesen. Es konnte zwar kein rho-abhängiger 
Transkriptionsinitiator gefunden werden, aber eine Regulation der Expression findet auf jeden 
Fall statt. Dies widerspricht einer konstitutiven Expression (Durrer et al., 1999; Jüttner und 
Watson, 2007). Es ist möglich, über die Lichtabhängigkeit eine Anbindung der 
Geruchsstoffbildung an die Photosynthese bzw. Pigmentbiosynthese zu postulieren. Eine 
Bestätigung dessen zeigten die Untersuchungen von Naes et al. (1988) sowie von Utkilen und 
Frøshaug (1992) in Oscillatoria brevis. Allerdings zeigte Zimba et al. (1999) bei 
Pseudanabaena articulata auf, dass in diesem Organismus keine direkte Verbindung 
zwischen der Biosynthese von 2-MIB und der Photosynthese besteht. Da jedoch die 
Cyanobakterien eine sehr heterogene Gruppe der Bakterien darstellen, besteht die 
Möglichkeit, dass sich die Regulation in verschiedenen Organismen unterscheidet. Zudem ist 
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auch zu berücksichtigen, dass Zimba et al., 1999 die Bildung von 2-MIB und nicht von 
Geosmin untersuchten.  
Die Expression von geoA konnte auch bei einer Temperatur von 10 °C festgestellt werden, 
welche mit den natürlichen Bedingungen vergleichbar ist. Auch Vilalta et al. (2004) konnten 
eine Bildung von Geosmin durch benthische Cyanobakterien im Fluss Llobregat (Spanien) bei 
niedrigen Temperaturen nachweisen.  
Der erfolgreiche Nachweis der Transkription bestätigt, dass das putative Protein an der 
Bildung von Geosmin beteiligt sein könnte. Allerdings besteht trotzdem die Möglichkeit, dass 
sowohl die Translation der mRNA als auch das translatierte Protein in der Aktivität reguliert 
sind. Zum Beispiel wird die Aktivität der Nitrogenase über Modifikationen am Eisenprotein 
posttranslational gesteuert (Chow und Tabita, 1994). Der endgültige Nachweis der 
Beteiligung des Proteins an der Gesominbildung hätte durch einen Enzymtest erfolgen 
müssen. Da dieser in der Entwicklung und Durchführung jedoch sehr aufwändig ist, wurden 
die Ergebnisse der mRNA-Expressionsanalyse als ausreichend erachtet.  
 
Zunächst wurde das Phytobenthos in der Talsperre Klingenberg genauer untersucht. Durch 
den molekularbiologischen Nachweis des geoA-Gens mittels PCR kann festgestellt werden, 
ob das Gen und damit ein signifikantes Potential zur Bildung von Geosmin in den 
vorkommenden Mikroorganismen vorhanden war. Erste Voruntersuchungen ergaben, dass die 
getesteten Cyanobakterien geoA-positiv waren. Aus diesem Grund wurde die Sequenz-
Diversität von geoA kultivierungsunabhängig untersucht. Die geoA-Dendrogramme 
(Abbildung 62) verdeutlichen, dass das Gen eine große phylogenetische Verbreitung besitzen 
muss, was auch durch die Schwankungsbreite des GC-Gehaltes von 23,8 % bestätigt wird.  
Von 25 vorgestellten geruchsstoffbildenden benthischen Cyanobakterien sind 13 der Gattung 
Phormidium zugehörig, wobei von diesen neun als Geosminbildend und sechs als 2-MIB-
bildend detaillierter charakterisiert werden (Jüttner und Watson, 2007). Die zweithäufigste 
Gattung, bei der die Produktion von 2-MIB beschrieben wurde, ist Oscillatoria. Insgesamt 
werden 43 Cyanobakterien mit ihrem vorwiegenden Habitat vorgestellt. Diese Auflistung der 
Autoren Jüttner und Watson in „Biochemical and Ecological Control of Geosmin and 2-
Methylisoborneol in Source Waters“ untermauert die Annahme mit 25 vorwiegend benthisch 
vorkommenden Cyanobakterien, dass geruchsstoffbildende Spezies schwerpunktmäßig im 
Benthos anzutreffen sind.  
Wie die dargestellten Ähnlichkeiten zu den Referenzsequenzen erkennen lassen, scheint sich 
das verwendete degenerierte Primersystem (CycFW und CycRW) nicht nur zum Nachweis 
von geoA bei Cyanobakterien, sondern auch bei Streptomyceten und anderen heterotrophen 
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Mikroorganismen zur Amplifikation homologer Gene zu eignen. Die Sequenzen AK-16 und 
AK-56 bestätigen zum einen durch die Sequenzlänge von 661 Basen zwischen den 
Bindestellen der degenerierten Primer und zum anderen durch die Anordnung im 
Dendrogramm auf Protein-Ebene diese Schlussfolgerung, dass die Primerbindestellen im 
geoA-Gen recht konserviert sind und somit auch die Gene von Nicht-Cyanobakterien 
nachgewiesen werden können.  
Auf dem Nachweis von geoA1 und geoA2 in Phormidum sp. als auch geoA im Phytobenthos 
der Talsperre Klingenberg basierend, erfolgte der molekularbiologische Nachweis und die 
partielle Sequenzierung von geoA bei den erhaltenen Isolaten der benthischen Cyanobakterien 
aus den Talsperren Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach. Wie in Tabelle 23 ersichtlich ist, 
wurden 18 der 54 unterschiedlichen rbcL-Genotypen positiv getestet. Dies entspricht einem 
Anteil von nur 33 %.  
Die Bestimmung der Pigmentierung ergab, dass von den insgesamt 54 verschiedenen rbcL-
Genotypen 36 als Phycocyaninhaltig und lediglich 18 als Phycoerythrinhaltig charakterisiert 
wurden. Aus den Daten in Tabelle 25 kann somit geschlussfolgert werden, dass 
möglicherweise überwiegend Phycocyanin-haltige Cyanobakterien (83 %) geoA besitzen. 
Dies bestätigten Jähnichen et al. (2011) mit den Untersuchungen in der Wahnbach-Talsperre.  
 
Eine eindeutige Differenzierbarkeit von Cyanobakterien durch unterschiedliche rbcL-
Genotypen scheint nicht uneingeschränkt gegeben zu sein. Bei den Sequenzen 02-03 und 02-
11 handelt es sich um die geoA-Sequenzen des rbcL-Genotypen CRA04. Es ist in den 
Dendrogrammen (siehe Abbildung 62) ersichtlich, dass sich die geoA-Sequenzen 
unterscheiden. Es handelt sich zwar nur um den Unterschied von einer Base, aber dieser ist 
mit den Sequenzierungs-Chromatogrammen eindeutig zu beweisen. Vielmehr deutet dies 
darauf hin, dass die partielle Sequenzierung von rbcL nicht zur vollständigen Identifizierung 
unterschiedlicher Genotypen ausreicht.  
 
Die Ermittlung des Geruchsstoffbildungspotentials der Isolate diente zur Identifizierung von 
Cyanobakterien, die zur Geruchsstoffbildung befähigt sind. Die Ergebnisse stellen eine erste 
Basis zur Identifikation der potentiell wichtigsten geruchsstoffbildenden Spezies dar.  
Der Nachweis der gebildeten Geruchsstoffe erfolgte nach einer Inkubation der Isolate unter 
verschiedenen Licht- und Nährstoffbedingungen im Nährmedium und in der abgetrennten 
Biomasse. Die Inkubationsbedingungen führten zu einem unterschiedlichen Wachstum der 
Cyanobakterien. Entgegen der publizierten Lichtintensität (photosynthetic active radiation, 
PAR) von 3 - 5 µmol/m2/s der Pasteur Culture Collection of Cyanobacteria (Quelle siehe [2] 
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bei den verwendeten Internetadressen), wurden 50 µmol/m2/s als realitätsnäher eingeschätzt. 
Allgemein erfolgt die Kultivierung von benthischen Cyanobakterien eher bei höheren 
Lichtintensitäten von 30 µmol/m2/s (Comte et al., 2007) oder sogar 80 µmol/m2/s (Paerl und 
Priscu, 1998).  
Das Aufnehmen einer Wachstumskurve zur korrekteren Bestimmung eines einheitlichen 
Analysezeitpunktes war nicht möglich. Maßgeblich hierfür ist, dass die Biomasse von 
filamentösen, benthisch wachsenden Cyanobakterien nur sehr schlecht homogenisierbar ist. 
Daher wurde für jedes Isolat entsprechend der Entwicklung unter blauem Licht eine 
Inkubationsdauer festgelegt. Durch eine Mindestinkubationszeit von 21 Tagen sollte 
gewährleistet werden, dass die Beprobung in der exponentiellen oder stationären Phase 
erfolgte. Obwohl der Geosmingehalt in der Biomasse von der exponentiellen zur stationären 
Phase abnimmt (Rosen et al., 1992), ist durch gleiche Inkubationszeiten für jedes Isolat eine 
Vergleichbarkeit der Ergebnisse gegeben. Die Animpfung der Kulturansätze erfolgte mit 
weitgehend gleichen Mengen an Biomasse gleicher Pigmentierung, da sich diese mit der Zeit 
verändert. Aus diesem Grund war feststellbar, unter welchen Bedingungen ein optimales 
Wachstum erfolgte bzw. höhere Proteinmassen auf dieses schließen lassen. Die 
Wachstumsphase der Mutterkultur, in der die Biomasse für die Versuchsansätze entnommen 
wird, stellt eine weitere Einflussgröße auf die Entwicklung der Tochterkultur dar.  
Der Bezug der ermittelten Geruchsstoffkonzentration (Geosmin und 2-MIB) erfolgte auf die 
ermittelte totale Proteinmasse der Kultur. Es wurde ein einheitliches Volumen von 50 mL 
Nährmedium für jede Kultur angenommen. Das tatsächliche Volumen kann jedoch aufgrund 
von Verdunstung geringfügig abweichen. Einen wesentlich wichtigeren Parameter stellt die 
Proteinmasse dar. Es handelte sich bei den Cyanobakterien nicht um axenische Kulturen, d. 
h., ein Beitrag der Biomasse von heterotrophen Bakterien zu einer höheren Proteinmasse kann 
nicht gänzlich ausgeschlossen werden, obwohl keine Verunreinigungen festgestellt wurden. 
Die gleiche Problematik ist bei der Herkunft des Geosmins zu diskutieren. Da es bekannt ist, 
dass Aktinomyceten sehr gute Bildner von Geruchsstoffen sind, werden zur Kontrolle der 
Herkunft der gebildeten Geruchsstoffe häufig Kontroll-Inkubationen auf Casein-Stärke-Agar 
zum Ausschluss einer Kontamination durchgeführt (Giglio et al., 2008; Izaguirre et al., 1982). 
Diese Kontrolle wurde im Rahmen der genaueren Untersuchung mit der stark Geruchsstoff-
bildenden Spezies Phormidium sp. P2r durchgeführt. Dabei konnte keine Kontamination mit 
Aktinomyceten festgestellt werden (Ludwig et al., 2007).  
In Bezug zur Adaptation der Cyanobakterien an die jeweiligen Testbedingungen ist neben 
dem mutmaßlichen Auftreten unterschiedlicher Wachstumsraten auch eine unterschiedliche 
Expression zellulärer Proteine mit in Betracht zu ziehen. Wie Singh et al. (2008) darstellten, 
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führen unterschiedliche Lichtbedingungen zu einem unterschiedlichen Gehalt an 
photosystem-spezifischen Proteinen, und damit möglicherweise auch zu einem veränderten 
Proteingehalt in der Zelle. Als weitere mögliche Bezugsparameter wurden die Absorption bei 
260 und 280 nm und der Trockensubstanzgehalt getestet. Die Absorptionsmessungen lieferten 
jedoch ungenaue Werte und das Gewicht eines Aliqotes der Trockensubstanz war zu gering, 
so dass die Bestimmung der Proteinmasse als geeignetste Bezugsgröße erachtet wurde.  
Die Ergebnisse der Ermittlung des Geruchsstoffbildungspotentials verdeutlichten das sehr 
unterschiedliche Potential von benthischen Cyanobakterien, Geosmin zu bilden. Dieses 
korreliert extrem stark mit dem Besitz von geoA. Aus diesem Grund kann davon ausgegangen 
werden, dass dieses Gen essentiell an der Bildung von Geosmin beteiligt sein könnte. Jedoch 
wurde bei der Untersuchung des Kultivierungsmediums festgestellt, dass alle Spezies in der 
Lage sind, Geosmin freizusetzen. Daher muss mindestens ein weiteres Gen bzw. Enzym an 
der Bildung von Geosmin im cyanobakteriellen Stoffwechsel beteiligt sein. Die 
Weiterentwicklung der Analytik (genauerer Nachweis von immer geringeren 
Konzentrationen) oder gegebenenfalls die analysierten Isolate widersprechen der Erkenntnis 
von Durrer et al. (1999), dass es Cyanobakterien gibt, die nicht zur Geosminbildung befähigt 
sind, obwohl es basierend auf der Regulation der Genexpression von geoA1 und geoA2 
möglich sein könnte, Cyanobakterien ohne feststellbare Geosminbildung identifizieren zu 
können.  
Die nur sporadische Nachweisbarkeit von 2-MIB deutet auf deutlich verschiedene 
Regulationsmechanismen hin. Die Lichtintensität spielt dabei nach Wang et al. (2011) eine 
entscheidende Rolle. Es ist nicht auszuschließen, dass bereits geringfügige 
Lichtintensitätsschwankungen entscheidend waren. Diese könnten durch die Veränderung der 
Position der Kulturgefäße im Inkubator sowie auch durch die Veränderung der Anzahl der 
Gefäße hervorgerufen worden sein. Bezug nehmend auf Hoson (1992) war möglicherweise 
die Inkubationstemperatur zu niedrig und/oder der Nitratgehalt im Medium zu hoch.  
Die statistische Auswertung zeigte im Weiteren signifikante Einflüsse und Korrelationen auf. 
Durch unterschiedliche Kultivierungsmedien konnten unterschiedliche Geosmingehalte in der 
Biomasse sowie Freisetzungsraten bestimmt werden. Wu et al. (1991) zeigten bei 
Untersuchungen mit Anabaena viguieri unterschiedliche Geosmingehalte, die auf die Zugabe 
unterschiedlicher Mengen von Ammonium zurückgeführt wurden. Offensichtlich spielt jede 
N-Quelle sowie auch das N:P-Verhältnis für das Wachstum wie auch die Geosminbildung 
eine entscheidende Rolle (Naes und Post, 1988; Saadoun at al., 2001; Sabater et al., 2003; 
Wang et al., 2005). Möglicherweise spielt dabei das verfügbare anorganische Phosphat eine 
zusätzliche entscheidende Rolle (Dzialowski et al., 2009).  
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Wu et al. fanden im Weiteren eine negative Korrelation zwischen dem Geosmingehalt und der 
Wachstumsrate. Dieser Befund wurde für die Freisetzung von Geosmin der geoA-negativen 
Isolate sowie für die Speicherung von Geosmin in der Biomasse der geoA-positiven 
Cyanobakterien bestätigt. Jedoch ist dieser Sachverhalt kritisch zu beurteilen, da der Einfluss 
des Mediums auf die Freisetzung und Speicherung von Geosmin positiv ist. Der ebenfalls 
positiven Korrelation zwischen der Freisetzung von Geosmin und den Proteinmassen sowie 
der Identifizierung von geoA-positiven Cyanobakterien mit signifikant positiven 
Korrelationen (Tabelle 48) folgt eher die Ablehnung einer allgemein gültigen negativen 
Korrelation. Während Jähnichen et al. keinen signifikanten Einfluss von abiotischen 
Parametern auf den Geosmingehalt oder die Geosminfreisetzung feststellen konnten, zeigen 
die durchgeführten Untersuchungen im Zusammenhang mit den nachgewiesenen variablen 
Geosmingehalten in Anabaena viguieri Wu et al. (1991) bzw. Anabaena sp. (Saadoun et al., 
2001), dass die N-Quelle als abiotischer Einfluss die Geosminbildung beeinflusst. Die 
Ergebnisse der letztgenannten Studie sind aufgrund unterschiedlicher Kultivierungszeiten und 
bestimmter Parameter nicht mit den eigenen Resultaten vergleichbar. Da der Einfluss des 
Lichts die Wirkung des Mediums möglicherweise übersteigt, war ein signifikanter Einfluss 
des Mediums auf die Proteinmassen nicht nachweisbar. Bezug nehmend auf die signifikante 
Korrelation zwischen der Geosminspeicherung in der Biomasse und der Freisetzung von 
Geosmin ist ebenso von einer Beeinflussung des Wachstums durch das Medium (der 
verfügbaren Nährstoffe) auszugehen. Möglicherweise führen die Einzelbestimmungen der 
Geosminkonzentrationen bei den geoA-positiven Isolaten zu den deutlichen Abweichungen. 
Zumindest ist bei Proben dieser Cyanobakterien der Geosmingehalt wesentlich höher als bei 
geoA-negativen Cyanobakterien, so dass sich dadurch auch geringfügige Abweichungen 
(Messfehler) stärker bemerkbar machen.  
Die ermittelte signifikante positive Korrelation der Freisetzung von Geosmin mit der 
Speicherung von Geosmin weisst auf eine kontinuierliche (passive) Freisetzung hin. Die 
prozentuale Freisetzung des Geosmins ist für die einzelnen Spezies sehr verschieden und 
bestärkt die Vermutung einer zusätzlichen aktiven Freisetzung. Eine vergleichbare 
Freisetzungsrate von Geosmin fanden Wu und Jüttner (1988) mit einem Prozent des in der 
Biomasse gespeicherten Geosmins. Die Freisetzung von Geosmin ereignet sich vor allem 
nach Jüttner und Watson (2007) bei sich verändernden Umweltbedingungen, die als Stress auf 
die Cyanobakterien einwirken. Diesen Stress könnte die Belichtung darstellen. Sowohl die 
Lichtfarbe als auch die Lichtintensität und der Temperatur bedingen Adaptationsprozesse (De 
Marsac und Houmard, 1988; Mullineaux, 2001; Rashash et al., 1995; Singh et al., 2008; 
Wang et al., 2011; Wu und Jüttner, 1988a; Zhang et al., 2008). Allerdings führte kein Isolat 
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eine chromatische Adaptation durch. Der aufgezeigte signifikante Einfluss der Inkubationszeit 
auf die Geosminfreisetzung von geoA-positiven Cyanobakterien untermauert die These der 
passiven Freisetzung. Die Masse des Geosmins war bei den geoA-positiven Isolaten stets in 
der Biomasse nachzuweisen. Bis auf wenige Ausnahmen unter andersartigen 
Kultivierungsbedingungen (Abbildung 73) bestätigen dies auch andere Studien (Wu und 
Jüttner, 1988b; Bowmer et al., 1992).  
Die in Tabelle 25 ersichtlichen Daten gehen konform mit der Studie von Jähnichen et al. 
(2011). Die Autorin kam zu der Feststellung, dass in der untersuchten Talsperre die 
Phycocyanin-haltigen Cyanobakterien die Masse des Geosmins produzierten. Die 
Charakterisierung der Isolate bestätigt diesen Befund mit einem Anteil von 83% sehr deutlich.  
Eine Studie von Giglio et al. (2008) ergab eine signifkante Korrelation zwischen dem 
molekularbiologischen Nachweis von geoA und dem Nachweis von Geosmin in einer 
Suspension der jeweiligen Kultur. Die Überprüfung der verwendeten Primerkombinationen 
250F mit 971R sowie 288AF und 288AR mit der genomischen Sequenz von Phormidium sp. 
P2r ergab jedoch für jedes Oligo mindestens einen Mismatch. Daher ist die beschriebene 
Korrelation sehr fraglich. Außerdem bestätigen die eigenen Ergebnisse auch für die geoA-
negativen Isolate eine gewisse Geosminfreisetzung. Bezüglich der getesteten Oscillatoria sp. 
kommt Giglio et al. (2008) jedoch zur gleichen Feststellung des Nicht-Nachweises von geoA. 
Dadurch ergibt sich zusammenfassend die Frage, wie hoch die Diversität von geoA und wie 
gut das molekularbiologische Nachweisverfahren für dieses Gen ist oder ob tatsächlich 
mindestens ein weiteres Gen bzw. Enzym an der Geosminbildung in Cyanobakterien beteiligt 
ist.  
Die Ergebnisse der Charakterisierung der Isolate unter Laborbedingungen sind auf die Praxis 
nur begrenzt übertragbar. Wie Litchman (2003) bei der Untersuchung von zwei 
Cyanobakterien herausfand, spielten die Interaktion der Cyanobakterien untereinander sowie 






Das Auftreten von Geruchsstoffen in Gewässern, die auch der Trinkwassergewinnung dienen, 
wird seit langem untersucht. Viele Untersuchungen belegen (Izaguirre et al., 1982; Izaguirre 
und Taylor, 1995; Giglio et al., 2008; Jüttner und Watson, 2007; Persson, 1983; Sabater et al., 
2003; Sugiura et al., 1998; Uwins et al., 2007; Wood et al., 2001), dass Cyanobakterien 
Geosmin und/oder 2-MIB bilden und parallel zum Wachstum oder zu bestimmten 
Zeitpunkten massiv freisetzen.  
Daher befasste sich diese Studie mit der Charakterisierung der in drei verschiedenen 
Talsperren vorkommenden benthischen Cyanobakterien und den Geruchsstoffen. Durch 
regelmäßige Probenahmen wie auch Kamerabefahrungen in Zusammenarbeit mit der 
Landestalsperrenverwaltung Sachsen wurde die Entwicklung des von Cyanobakterien 
dominierten Phytobenthos in drei Talsperren verfolgt und dokumentiert. Dabei konnte gezeigt 
werden, dass dieses durch Vertreter der Gattungen Oscillatoria und Phormidium dominiert 
wurde.  
Im Verlauf der Untersuchungen konnten mehrere Massenentwicklungen von Cyanobakterien 
verfolgt werden. Die Abnahme des Staupegels ist in Verbindung mit der Sonneneinstrahlung 
die möglicherweise wichtigste Stellgröße für eine Massenentwicklung benthischer 
Cyanobakterien und einem damit verbundenen Anstieg des Geruchsstoffgehalts im Roh- bzw. 
Oberflächenwasser.  
Die Analyse der Entwicklung der Cyanobakterien unter natürlichen Bedingungen stellt 
aufgrund der großen Varianz der Einfluss nehmenden Parameter eine sehr komplexe Aufgabe 
dar. Daher wurden zur umfangreicheren Analyse der Herkunft der Geruchsstoffe 
Cyanobakterien isoliert. Dadurch wurde es möglich, das Geruchsstoffbildungspotential näher 
zu charakterisieren. Die erhaltenen Isolate wurden durch morphologische Merkmale bestimmt 
und molekularbiologisch durch partielle Sequenzierung des rbcL-Gens klassifiziert. Weiterhin 
erfolgte der analytische Nachweis von Geruchsstoffen in der Biomasse der Cyanobakterien 
sowie im Kultivierungsmedium. Der Nachweis von Geosmin in der Biomasse konnte hoch 
signifikant mit dem PCR-Nachweis von geoA korreliert werden. Es konnte gezeigt werden, 
dass der Besitz von geoA zu einer deutlich stärkeren Bildung und Freisetzung des 
Geruchsstoffs führt. Für das unter natürlichen Bedingungen ebenfalls auftretende 2-MIB 
konnten dagegen keine gesicherten cyanobakteriellen Produzenten identifiziert werden.  
2003 wurde die Funktionalität des Gens cyc2 in Streptomyceten durch Gust et al. beschrieben. 
Auf dieser Grundlage konnte ein degeneriertes Primersystem zum Nachweis des 
Stoffwechselgens geoA bei Cyanobakterien entwickelt werden.  
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Die Biomasse des Isolats Phormidium sp. P2r aus der Talsperre Saidenbach enthielt einerseits 
in besonders großen Mengen intrazelluläres Geosmin. Andererseits konnten aber auch im 
Kultivierungsmedium hohe Geosminkonzentrationen ermittelt werden. Durch die Anwendung 
des etablierten Primersystems konnte mit der isolierten genomischen DNA dieses 
Cyanobakteriums ein Amplifikat erhalten und sequenziert werden. Durch die Anwendung 
weiterer Protokolle, wie beispielsweise degenerierte Primersysteme oder des Vectorette-
Ansatzes, konnte der bekannte Sequenzbereich deutlich vergrößert werden. Dabei stellte es 
sich heraus, dass Phormidium sp. P2r zwei sehr ähnliche Gene (geoA1 und geoA2) besitzt, die 
vermutlich koreguliert werden. Die mRNA-Expressionsuntersuchungen bestätigten die 
Expression beider Gene bei Licht und einer Temperatur im Bereich von 10 - 20 °C. Nach 
einer 24stündigen Dunkelphase konnte die Bildung der geoA-mRNA hingegen nicht mehr 
nachgewiesen werden, was die Vermutung bestätigt, dass die Transkription von geoA 
reguliert und nicht konstitutiv ist. Eine Verbindung der Synthese von Geosmin zur 
Photosysnthese ist aber dennoch fraglich.  
Die molekularbiologische Bestimmung der Diversität von geoA in Proben des Phytobenthos 
aus der Talsperre Klingenberg offenbarte eine große Vielfalt unterschiedlicher Sequenzen. 
Dies könnte auf vielfältigste Geosmin produzierende Mikroorganismen hinweisen.  
Das Geruchsstoffbildungspotential der isolierten und charakterisierten Cyanobakterien wurde 
unter verschiedenen Testbedingungen ermittelt. Dabei wurde vor allem der Einfluss 
unterschiedlicher Nährstoffkonzentrationen sowie Lichtfarben einschließlich UV-Strahlung 
untersucht. Es hat sich gezeigt, dass alle getesteten Stämme zur Geosminfreisetzung befähigt 
waren und sich das Freisetzungsniveau massiv in Abhängigkeit des Besitzes von geoA 
unterschied. Bei grünem Licht, welches auch in den untersuchten Talsperren den 
dominierenden Spektralanteil im Wasserkörper darstellt, wurde neben dem Tageslicht das 
beste Wachstum benthischer Cyanobakterien ermittelt. Letztendlich konnte durch die 
Laborexperimente eine variable Geosminbildung sowie ein unterschiedlicher Einfluss der 
Testbedingungen festgestellt werden.  
In der Talsperre Klingenberg konnte im Juni 2007 ein Gehalt von bis zu mehr als 
70 ng Geosmin/L Oberflächenwasser bei einer Geruchsschwellenkonzentration von 1 ng/L 
(Young et al., 1996) ermittelt werden. Die Herkunft dieses Geruchsstoffs kann mit den 
Ergebnissen dieser Arbeit eindeutig den benthischen Cyanobakterien zugeordnet werden, da 
planktische Arten weitestgehend fehlten. Die Diversität dieser Bakterien war hoch und bedarf 
weiterer Untersuchungen. Von besonderer Bedeutung war die Feststellung, dass der Besitz 
von geoA unter den benthischen Cyanobakterien der drei untersuchten Talsperren mit etwa 
33 % der unterschiedlichen rbcL-Genotypen nicht weit verbreitet war. Die Rolle der anderen 
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Cyanobakterien darf jedoch nicht unterschätzt werden, da z. B. hohe Geruchsstoff-
konzentrationen in der Talsperre Klingenberg bei einer deutlichen Dominanz von Oscillatoria 
sp. zustande kamen, aber alle als Oscillatoria klassifizierten Isolate geoA negativ waren.  
Eine Vorhersage der Entwicklung benthischer Cyanobakterien in den Talsperren kann auch 
mit den Ergebnissen dieser Arbeit nicht getroffen werden. Dazu ist die Reaktion der 
Cyanobakterien auf unterschiedliche Umweltfaktoren, wie diese bei der Geruchsstoffbildung 
getestet wurden, zu mannigfaltig. Wenn Cyanobakterien im Phytobenthos der Talsperren 
nachweisbar sind, könnte eine Prognose zur weiteren Entwicklung unter Berücksichtigung der 
zu erwartenden Veränderungen der Rahmenbedingungen wie vor allem des Staupegels 
gegeben werden.  
Zur Ausbildung stabiler Cyanobakterienmatten, wie diese in der Talsperre Cranzahl 2007 
vorhanden waren, ist sicherlich eine längerfristige Stabilität verschiedener und bislang noch 
unbekannter Rahmenbedingungen nötig. Obwohl die Dominanz der Cyanobakterien bei der 
Bildung von Geruchsstoffen im Phytobenthos in ähnlichen Habitaten auf Grund dieser 
Untersuchungen nicht mehr in Frage gestellt werden wird, ist dennoch die Möglichkeit 
gegeben, dass möglicherweise unter anderen Voraussetzungen und Bedingungen auch andere, 
nicht näher untersuchte Mikroorganismengruppen wie Aktinomyceten intensiv Geruchsstoffe 
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Tabelle 53: Bestimmte Protein- sowie Geosminmassen im Medium oder in der Biomasse 
der Isolate. Es sind zusätzlich die Inkubationsbedingungen (Licht, Medium, 
Inkubationszeit) und die Herkunfts-Talsperre angegeben.  


















40-08 negativ B M M 1,451 9,474 27 KLI 
40-08 negativ BW M M 1,545 6,905 27 KLI 
40-08 negativ B L M 1,154 13,371 27 KLI 
40-08 negativ BW L M 1,577 7,525 27 KLI 
41-10 negativ B M M 1,188 7,436 27 KLI 
41-10 negativ BW M M 1,589 4,965 27 KLI 
41-10 negativ B L M 1,227 4,080 27 KLI 
41-10 negativ BW L M 1,078 6,055 27 KLI 
46-37 negativ B M M 0,747 20,624 27 SAI 
46-37 negativ BW M M 1,306 9,191 27 SAI 
46-37 negativ B L M 0,874 16,890 27 SAI 
46-37 negativ BW L M 1,210 10,444 27 SAI 
47-06 negativ B M M 1,478 9,454 28 SAI 
47-06 negativ BW M M 2,027 6,334 28 SAI 
47-06 negativ B L M 1,895 8,982 28 SAI 
47-06 negativ BW L M 2,093 6,228 28 SAI 
47-13 negativ B M M 1,935 1,786 28 SAI 
47-13 negativ BW M M 2,336 4,814 28 SAI 
47-13 negativ B L M 2,009 3,400 28 SAI 
47-13 negativ BW L M 1,873 4,683 28 SAI 
50-33 negativ B M M 1,522 10,674 28 SAI 
50-33 negativ BW M M 1,784 62,399 28 SAI 
50-33 negativ B L M 1,716 9,846 28 SAI 
50-33 negativ BW L M 1,969 395,593 28 SAI 
54-09 negativ B M M 1,438 9,507 27 SAI 
54-09 negativ BW M M 1,426 8,512 27 SAI 
54-09 negativ B L M 1,085 14,627 27 SAI 
54-09 negativ BW L M 1,390 7,940 27 SAI 
63-03 negativ B M M 1,630 10,624 28 KLI 
63-03 negativ BW M M 2,225 5,192 28 KLI 
63-03 negativ B L M 2,167 7,451 28 KLI 
63-03 negativ BW L M 1,899 6,457 28 KLI 
63-35 negativ B M M 2,081 6,490 21 KLI 
63-35 negativ BW M M 3,106 3,365 21 KLI 
63-35 negativ B L M 2,858 4,514 21 KLI 
63-35 negativ BW L M 2,841 3,716 21 KLI 
65-14 negativ B M M 2,539 1,335 21 SAI 
65-14 negativ BW M M 4,952 1,840 21 SAI 
65-14 negativ B L M 2,535 2,529 21 SAI 
65-14 negativ BW L M 3,138 2,121 21 SAI 
65-18 negativ B M M 3,360 0,176 21 SAI 
65-18 negativ BW M M 6,385 0,280 21 SAI 
65-18 negativ B L M 4,192 0,365 21 SAI 
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65-18 negativ BW L M 3,703 0,479 21 SAI 
41-08 negativ B M M 0,951 2,008 35 KLI 
41-08 negativ BW M M 1,269 1,493 35 KLI 
41-08 negativ B L M 0,841 1,968 35 KLI 
41-08 negativ BW L M 1,058 3,796 35 KLI 
44-11 negativ B M M 0,290 0,121 35 CRA 
44-11 negativ BW M M 0,348 0,115 35 CRA 
44-11 negativ B L M 0,295 0,153 35 CRA 
44-11 negativ BW L M 0,387 0,116 35 CRA 
71-14 negativ B M M 1,250 15,701 35 SAI 
71-14 negativ BW M M 1,620 7,913 35 SAI 
71-14 negativ B L M 1,270 14,615 35 SAI 
71-14 negativ BW L M 1,634 7,875 35 SAI 
77-04 negativ B M M 1,572 11,292 35 SAI 
77-04 negativ BW M M 1,536 8,238 35 SAI 
77-04 negativ B L M 1,554 12,200 35 SAI 
77-04 negativ BW L M 1,372 10,204 35 SAI 
05-48 positiv B L M 2,590 166,323 25 CRA 
05-48 positiv B M M 5,262 96,076 25 CRA 
05-48 positiv BW L M 3,184 438,025 25 CRA 
05-48 positiv BW M M 2,713 427,948 25 CRA 
05-48 positiv TL L M 2,494 286,365 25 CRA 
05-48 positiv TL M M 3,644 698,420 25 CRA 
05-48 positiv G L M 2,596 316,266 25 CRA 
05-48 positiv G M M 3,718 92,689 25 CRA 
05-48 positiv B L BM 2,590 790,632 25 CRA 
05-48 positiv B M BM 5,262 583,536 25 CRA 
05-48 positiv BW L BM 3,184 749,573 25 CRA 
05-48 positiv BW M BM 2,713 648,746 25 CRA 
05-48 positiv TL L BM 2,494 1137,070 25 CRA 
05-48 positiv TL M BM 3,644 930,939 25 CRA 
05-48 positiv G L BM 2,596 937,363 25 CRA 
05-48 positiv G M BM 3,718 766,365 25 CRA 
13-01 positiv B L M 2,334 503,712 25 CRA 
13-01 positiv B M M 2,529 152,367 25 CRA 
13-01 positiv BW L M 1,496 985,669 25 CRA 
13-01 positiv BW M M 2,893 910,336 25 CRA 
13-01 positiv TL L M 1,845 1035,718 25 CRA 
13-01 positiv TL M M 2,155 1176,444 25 CRA 
13-01 positiv G L M 2,501 604,139 25 CRA 
13-01 positiv G M M 3,905 527,112 25 CRA 
13-01 positiv B L BM 2,334 1257,657 25 CRA 
13-01 positiv B M BM 2,529 845,458 25 CRA 
13-01 positiv BW L BM 1,496 1665,216 25 CRA 
13-01 positiv BW M BM 2,893 720,174 25 CRA 
13-01 positiv TL L BM 1,845 1023,775 25 CRA 
13-01 positiv TL M BM 2,155 1567,206 25 CRA 
13-01 positiv G L BM 2,501 1711,633 25 CRA 
13-01 positiv G M BM 3,905 1183,771 25 CRA 
02-03 positiv B L M 3,039 88,736 27 CRA 
02-03 positiv B M M 2,493 108,382 27 CRA 
02-03 positiv BW L M 2,455 229,964 27 CRA 
02-03 positiv BW M M 3,329 285,473 27 CRA 
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02-03 positiv TL L M 2,699 222,511 27 CRA 
02-03 positiv TL M M 3,802 231,263 27 CRA 
02-03 positiv G L M 2,928 151,795 27 CRA 
02-03 positiv G M M 4,640 115,261 27 CRA 
02-03 positiv B L BM 3,039 259,438 27 CRA 
02-03 positiv B M BM 2,493 240,313 27 CRA 
02-03 positiv BW L BM 2,455 486,462 27 CRA 
02-03 positiv BW M BM 3,329 342,241 27 CRA 
02-03 positiv TL L BM 2,699 417,792 27 CRA 
02-03 positiv TL M BM 3,802 306,513 27 CRA 
02-03 positiv G L BM 2,928 337,227 27 CRA 
02-03 positiv G M BM 4,640 227,202 27 CRA 
01-07 negativ B L M 2,164 4,434 27 CRA 
01-07 negativ B M M 2,391 4,260 27 CRA 
01-07 negativ BW L M 2,766 3,811 27 CRA 
01-07 negativ BW M M 2,398 4,129 27 CRA 
01-07 negativ TL L M 2,433 3,136 27 CRA 
01-07 negativ TL M M 2,345 3,630 27 CRA 
01-07 negativ G L M 3,390 1,536 27 CRA 
01-07 negativ G M M 3,720 1,531 27 CRA 
02-07 positiv B L M 2,576 111,757 28 CRA 
02-07 positiv B M M 2,127 138,193 28 CRA 
02-07 positiv BW L M 2,799 240,538 28 CRA 
02-07 positiv BW M M 2,542 285,500 28 CRA 
02-07 positiv TL L M 2,559 158,457 28 CRA 
02-07 positiv TL M M 1,908 196,642 28 CRA 
02-07 positiv G L M 3,054 198,073 28 CRA 
02-07 positiv G M M 3,624 164,556 28 CRA 
02-07 positiv B L BM 2,576 265,054 28 CRA 
02-07 positiv B M BM 2,127 292,279 28 CRA 
02-07 positiv BW L BM 2,799 427,325 28 CRA 
02-07 positiv BW M BM 2,542 353,047 28 CRA 
02-07 positiv TL L BM 2,559 377,100 28 CRA 
02-07 positiv TL M BM 1,908 445,025 28 CRA 
02-07 positiv G L BM 3,054 482,525 28 CRA 
02-07 positiv G M BM 3,624 308,412 28 CRA 
02-11 positiv B L M 1,965 100,988 27 CRA 
02-11 positiv B M M 2,444 117,146 27 CRA 
02-11 positiv BW L M 3,088 64,111 27 CRA 
02-11 positiv BW M M 3,219 40,951 27 CRA 
02-11 positiv TL L M 1,820 74,908 27 CRA 
02-11 positiv TL M M 2,075 140,691 27 CRA 
02-11 positiv G L M 2,133 118,830 27 CRA 
02-11 positiv G M M 2,294 219,289 27 CRA 
02-11 positiv B L BM 1,965 208,625 27 CRA 
02-11 positiv B M BM 2,444 165,028 27 CRA 
02-11 positiv BW L BM 3,088 251,457 27 CRA 
02-11 positiv BW M BM 3,219 241,625 27 CRA 
02-11 positiv TL L BM 1,820 318,012 27 CRA 
02-11 positiv TL M BM 2,075 279,313 27 CRA 
02-11 positiv G L BM 2,133 279,914 27 CRA 
02-11 positiv G M BM 2,294 346,492 27 CRA 
02-16 negativ B L M 2,975 5,448 24 CRA 
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02-16 negativ B M M 1,968 6,921 24 CRA 
02-16 negativ BW L M 2,598 5,590 24 CRA 
02-16 negativ BW M M 2,479 5,023 24 CRA 
02-16 negativ TL L M 2,578 3,817 24 CRA 
02-16 negativ TL M M 2,951 3,143 24 CRA 
02-16 negativ TL N M 1,810 3,814 24 CRA 
02-16 negativ G L M 2,997 2,511 24 CRA 
02-16 negativ G M M 2,521 3,007 24 CRA 
108-07 negativ B L M 1,517 0,610 22 KLI 
108-07 negativ B M M 1,414 0,527 22 KLI 
108-07 negativ BW L M 0,712 2,767 22 KLI 
108-07 negativ BW M M 0,599 2,999 22 KLI 
108-07 negativ TL L M 1,081 0,768 22 KLI 
108-07 negativ TL M M 1,204 0,507 22 KLI 
108-07 negativ TL N M 0,661 2,625 22 KLI 
108-07 negativ TL+UV L M 0,351 4,981 22 KLI 
108-07 negativ TL+UV M M 0,402 3,473 22 KLI 
108-07 negativ TL+UV N M 0,467 2,732 22 KLI 
108-07 negativ G L M 0,574 3,530 22 KLI 
108-07 negativ G M M 0,726 2,363 22 KLI 
108-07 negativ B L BM 1,517 0,000 22 KLI 
108-07 negativ B M BM 1,414 0,000 22 KLI 
108-07 negativ BW L BM 0,712 0,000 22 KLI 
108-07 negativ BW M BM 0,599 0,000 22 KLI 
108-07 negativ TL L BM 1,081 0,000 22 KLI 
108-07 negativ TL M BM 1,204 0,000 22 KLI 
108-07 negativ TL N BM 0,661 0,000 22 KLI 
108-07 negativ TL+UV L BM 0,351 0,000 22 KLI 
108-07 negativ TL+UV M BM 0,402 0,000 22 KLI 
108-07 negativ TL+UV N BM 0,467 0,000 22 KLI 
108-07 negativ G L BM 0,574 0,000 22 KLI 
108-07 negativ G M BM 0,726 0,000 22 KLI 
108-15 negativ B L M 0,857 1,925 22 KLI 
108-15 negativ B M M 0,779 1,745 22 KLI 
108-15 negativ TL L M 1,020 0,735 22 KLI 
108-15 negativ TL M M 0,500 3,202 22 KLI 
108-15 negativ BW L M 0,560 2,242 22 KLI 
108-15 negativ BW M M 0,386 4,725 22 KLI 
108-15 negativ TL+UV L M 0,791 0,865 22 KLI 
108-15 negativ TL+UV M M 0,637 1,130 22 KLI 
108-15 negativ TL+UV N M 0,607 1,088 22 KLI 
108-15 negativ G L M 0,832 1,006 22 KLI 
108-15 negativ G M M 0,502 3,108 22 KLI 
108-15 negativ B L BM 0,857 0,531 22 KLI 
108-15 negativ B M BM 0,779 0,000 22 KLI 
108-15 negativ TL L BM 1,020 0,000 22 KLI 
108-15 negativ TL M BM 0,500 0,000 22 KLI 
108-15 negativ BW L BM 0,560 1,855 22 KLI 
108-15 negativ BW M BM 0,386 0,672 22 KLI 
108-15 negativ TL+UV L BM 0,791 0,146 22 KLI 
108-15 negativ TL+UV M BM 0,637 0,136 22 KLI 
108-15 negativ TL+UV N BM 0,607 0,000 22 KLI 
108-15 negativ G L BM 0,832 0,000 22 KLI 
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108-15 negativ G M BM 0,502 0,000 22 KLI 
110-18 negativ B L M 2,758 3,682 27 SAI 
110-18 negativ B M M 1,422 6,589 27 SAI 
110-18 negativ BW L M 2,880 3,083 27 SAI 
110-18 negativ BW M M 2,981 3,146 27 SAI 
110-18 negativ TL L M 2,196 2,548 27 SAI 
110-18 negativ TL M M 3,836 1,417 27 SAI 
110-18 negativ G L M 2,080 4,026 27 SAI 
110-18 negativ G M M 3,599 2,020 27 SAI 
113-14 negativ B L M 2,885 4,437 23 KLI 
113-14 negativ B M M 2,790 3,542 23 KLI 
113-14 negativ BW L M 2,560 3,754 23 KLI 
113-14 negativ BW M M 2,534 3,865 23 KLI 
113-14 negativ TL L M 2,555 2,663 23 KLI 
113-14 negativ TL M M 2,625 2,686 23 KLI 
113-14 negativ TL N M 2,040 3,433 23 KLI 
113-14 negativ TL+UV L M 2,730 1,960 23 KLI 
113-14 negativ TL+UV M M 3,952 1,439 23 KLI 
113-14 negativ TL+UV N M 2,727 2,435 23 KLI 
113-14 negativ G L M 2,480 2,574 23 KLI 
113-14 negativ G M M 2,620 2,841 23 KLI 
115-26 negativ B L M 1,289 1,373 22 KLI 
115-26 negativ B M M 0,902 0,798 22 KLI 
115-26 negativ BW L M 1,220 0,348 22 KLI 
115-26 negativ BW M M 0,632 1,432 22 KLI 
115-26 negativ TL L M 1,587 0,221 22 KLI 
115-26 negativ TL M M 0,630 1,094 22 KLI 
115-26 negativ G L M 1,545 0,278 22 KLI 
115-26 negativ G M M 0,395 4,040 22 KLI 
115-26 negativ G L M 1,757 0,293 22 KLI 
115-26 negativ G M M 0,639 2,363 22 KLI 
116-31 negativ B L M 0,970 1,697 22 KLI 
116-31 negativ B M M 0,886 1,637 22 KLI 
116-31 negativ BW L M 1,097 0,825 22 KLI 
116-31 negativ BW M M 0,911 1,796 22 KLI 
116-31 negativ TL L M 1,538 0,390 22 KLI 
116-31 negativ TL M M 0,959 1,220 22 KLI 
116-31 negativ G L M 1,466 0,375 22 KLI 
116-31 negativ G M M 1,086 1,100 22 KLI 
116-31 negativ B L BM 0,970 0,043 22 KLI 
116-31 negativ B M BM 0,886 0,000 22 KLI 
116-31 negativ BW L BM 1,097 0,000 22 KLI 
116-31 negativ BW M BM 0,911 0,000 22 KLI 
116-31 negativ TL L BM 1,538 0,000 22 KLI 
116-31 negativ TL M BM 0,959 0,000 22 KLI 
116-31 negativ G L BM 1,466 0,000 22 KLI 
116-31 negativ G M BM 1,086 0,000 22 KLI 
117-13 positiv TL L M 2,081 264,480 25 CRA 
117-13 positiv TL M M 2,526 813,799 25 CRA 
117-13 positiv TL N M 2,798 421,815 25 CRA 
117-13 positiv TL+UV M M 3,241 326,167 25 CRA 
117-13 positiv TL+UV N M 2,541 258,760 25 CRA 
117-13 positiv G L M 2,413 28,366 25 CRA 
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117-13 positiv G M M 4,818 99,663 25 CRA 
117-13 positiv B L M 1,900 9,834 25 CRA 
117-13 positiv B M M 3,026 109,134 25 CRA 
117-13 positiv BW L M 2,320 121,264 25 CRA 
117-13 positiv BW M M 3,002 238,369 25 CRA 
117-13 positiv TL L BM 2,081 1067,779 25 CRA 
117-13 positiv TL M BM 2,526 727,133 25 CRA 
117-13 positiv TL N BM 2,798 849,225 25 CRA 
117-13 positiv TL+UV M BM 3,241 706,527 25 CRA 
117-13 positiv TL+UV N BM 2,541 741,303 25 CRA 
117-13 positiv G L BM 2,413 951,535 25 CRA 
117-13 positiv G M BM 4,818 1130,753 25 CRA 
117-13 positiv B L BM 1,900 488,641 25 CRA 
117-13 positiv B M BM 3,026 584,706 25 CRA 
117-13 positiv BW L BM 2,320 669,455 25 CRA 
117-13 positiv BW M BM 3,002 638,298 25 CRA 
119-12 positiv B L M 2,568 227,918 22 SAI 
119-12 positiv B M M 2,382 112,098 22 SAI 
119-12 positiv BW L M 1,874 581,439 22 SAI 
119-12 positiv BW M M 2,737 611,997 22 SAI 
119-12 positiv TL L M 2,215 400,623 22 SAI 
119-12 positiv TL M M 2,774 539,854 22 SAI 
119-12 positiv G L M 2,056 737,042 22 SAI 
119-12 positiv G M M 3,170 946,999 22 SAI 
119-12 positiv B L BM 2,568 863,460 22 SAI 
119-12 positiv B M BM 2,382 731,151 22 SAI 
119-12 positiv BW L BM 1,874 990,434 22 SAI 
119-12 positiv BW M BM 2,737 608,524 22 SAI 
119-12 positiv TL L BM 2,215 867,405 22 SAI 
119-12 positiv TL M BM 2,774 663,477 22 SAI 
119-12 positiv G L BM 2,056 834,544 22 SAI 
119-12 positiv G M BM 3,170 895,727 22 SAI 
119-15 positiv B L M 1,775 57,464 22 SAI 
119-15 positiv B M M 2,430 75,779 22 SAI 
119-15 positiv BW L M 2,005 442,034 22 SAI 
119-15 positiv BW M M 2,770 463,882 22 SAI 
119-15 positiv TL+UV L M 2,181 543,890 22 SAI 
119-15 positiv TL+UV M M 1,741 922,545 22 SAI 
119-15 positiv TL+UV N M 1,215 427,652 22 SAI 
119-15 positiv G L M 2,329 330,084 22 SAI 
119-15 positiv G M M 2,316 605,611 22 SAI 
119-15 positiv TL L M 1,934 552,692 22 SAI 
119-15 positiv TL M M 3,222 480,421 22 SAI 
119-15 positiv B L BM 1,775 435,930 22 SAI 
119-15 positiv B M BM 2,430 602,838 22 SAI 
119-15 positiv BW L BM 2,005 833,402 22 SAI 
119-15 positiv BW M BM 2,770 565,936 22 SAI 
119-15 positiv TL+UV L BM 2,181 683,683 22 SAI 
119-15 positiv TL+UV M BM 1,741 562,054 22 SAI 
119-15 positiv TL+UV N BM 1,215 742,780 22 SAI 
119-15 positiv G L BM 2,329 1394,455 22 SAI 
119-15 positiv G M BM 2,316 1054,423 22 SAI 
119-15 positiv TL L BM 1,934 697,121 22 SAI 
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119-15 positiv TL M BM 3,222 676,902 22 SAI 
122-24 negativ B L M 1,200 0,613 22 KLI 
122-24 negativ B M M 1,568 0,290 22 KLI 
122-24 negativ BW L M 0,858 0,880 22 KLI 
122-24 negativ BW M M 0,751 1,857 22 KLI 
122-24 negativ TL L M 0,870 0,850 22 KLI 
122-24 negativ TL M M 0,624 1,731 22 KLI 
122-24 negativ G L M 1,017 1,057 22 KLI 
122-24 negativ G M M 1,444 0,433 22 KLI 
122-24 negativ B L BM 1,200 0,000 22 KLI 
122-24 negativ B M BM 1,568 0,000 22 KLI 
122-24 negativ BW L BM 0,858 0,000 22 KLI 
122-24 negativ BW M BM 0,751 0,000 22 KLI 
122-24 negativ TL L BM 0,870 0,000 22 KLI 
122-24 negativ TL M BM 0,624 0,000 22 KLI 
122-24 negativ G L BM 1,017 0,000 22 KLI 
122-24 negativ G M BM 1,444 0,000 22 KLI 
129-19 negativ B L M 0,709 12,012 22 KLI 
129-19 negativ B M M 0,536 15,985 22 KLI 
129-19 negativ BW L M 1,203 6,638 22 KLI 
129-19 negativ BW M M 0,746 11,467 22 KLI 
129-19 negativ TL L M 0,730 9,634 22 KLI 
129-19 negativ TL M M 1,154 5,999 22 KLI 
129-19 negativ G L M 1,646 2,652 22 KLI 
129-19 negativ G M M 1,545 2,976 22 KLI 
14-21 positiv B L M 3,159 70,507 28 CRA 
14-21 positiv B M M 2,618 150,047 28 CRA 
14-21 positiv BW L M 2,319 169,885 28 CRA 
14-21 positiv BW M M 4,551 132,381 28 CRA 
14-21 positiv TL L M 2,580 192,968 28 CRA 
14-21 positiv TL M M 4,790 274,953 28 CRA 
14-21 positiv G L M 2,064 469,108 28 CRA 
14-21 positiv G M M 4,004 97,001 28 CRA 
14-21 positiv B L BM 3,159 354,533 28 CRA 
14-21 positiv B M BM 2,618 399,709 28 CRA 
14-21 positiv BW L BM 2,319 523,813 28 CRA 
14-21 positiv BW M BM 4,551 358,554 28 CRA 
14-21 positiv TL L BM 2,580 492,695 28 CRA 
14-21 positiv TL M BM 4,790 495,900 28 CRA 
14-21 positiv G L BM 2,064 240,427 28 CRA 
14-21 positiv G M BM 4,004 327,490 28 CRA 
37-46 positiv B L M 1,925 0,428 27 SAI 
37-46 positiv B M M 1,407 0,227 27 SAI 
37-46 positiv BW L M 1,878 0,138 27 SAI 
37-46 positiv BW M M 0,622 0,795 27 SAI 
37-46 positiv TL L M 1,253 0,567 27 SAI 
37-46 positiv TL M M 0,476 0,672 27 SAI 
37-46 positiv G L M 2,078 0,063 27 SAI 
37-46 positiv G M M 1,982 0,005 27 SAI 
37-46 positiv B L BM 1,925 1063,210 27 SAI 
37-46 positiv B M BM 1,407 1009,695 27 SAI 
37-46 positiv BW L BM 1,878 1354,612 27 SAI 
37-46 positiv BW M BM 0,622 1512,712 27 SAI 
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37-46 positiv TL L BM 1,253 1387,911 27 SAI 
37-46 positiv TL M BM 0,476 1666,993 27 SAI 
37-46 positiv G L BM 2,078 982,636 27 SAI 
37-46 positiv G M BM 1,982 462,062 27 SAI 
38-26 negativ B L M 0,373 26,611 25 SAI 
38-26 negativ B M M 0,216 53,286 25 SAI 
38-26 negativ BW L M 0,417 23,990 25 SAI 
38-26 negativ BW M M 0,287 34,087 25 SAI 
38-26 negativ TL L M 0,427 19,452 25 SAI 
38-26 negativ TL M M 0,376 20,555 25 SAI 
38-26 negativ G L M 0,758 9,032 25 SAI 
38-26 negativ G M M 0,233 31,541 25 SAI 
40-08 negativ TL L M 2,400 3,169 27 KLI 
40-08 negativ TL M M 2,897 2,790 27 KLI 
40-08 negativ G L M 4,073 1,482 27 KLI 
40-08 negativ G M M 4,103 1,438 27 KLI 
40-12 negativ B L M 0,601 8,088 23 KLI 
40-12 negativ B M M 0,457 11,631 23 KLI 
40-12 negativ TL L M 0,378 11,905 23 KLI 
40-12 negativ TL M M 0,432 7,720 23 KLI 
41-08 negativ TL L M 2,772 0,148 35 KLI 
41-08 negativ TL M M 3,435 2,291 35 KLI 
41-08 negativ G L M 1,474 0,404 35 KLI 
41-08 negativ G M M 2,158 0,498 35 KLI 
41-10 negativ TL L M 2,388 3,371 27 KLI 
41-10 negativ TL M M 3,857 1,983 27 KLI 
41-10 negativ G L M 3,351 0,955 27 KLI 
41-10 negativ G M M 5,537 0,804 27 KLI 
43-16 positiv B L M 1,057 5,757 22 CRA 
43-16 positiv B M M 0,480 19,596 22 CRA 
43-16 positiv BW L M 0,801 9,574 22 CRA 
43-16 positiv BW M M 0,682 14,130 22 CRA 
43-16 positiv TL L M 0,779 63,804 22 CRA 
43-16 positiv TL M M 0,876 12,324 22 CRA 
43-16 positiv G L M 0,672 39,355 22 CRA 
43-16 positiv G M M 0,655 42,394 22 CRA 
43-16 positiv B L BM 1,057 1501,520 22 CRA 
43-16 positiv B M BM 0,480 1370,834 22 CRA 
43-16 positiv BW L BM 0,801 1883,783 22 CRA 
43-16 positiv BW M BM 0,682 1595,121 22 CRA 
43-16 positiv TL L BM 0,779 1190,295 22 CRA 
43-16 positiv TL M BM 0,876 1318,244 22 CRA 
43-16 positiv G L BM 0,672 1006,956 22 CRA 
43-16 positiv G M BM 0,655 1079,983 22 CRA 
43-46 positiv B L M 0,766 27,198 22 CRA 
43-46 positiv B M M 0,527 44,440 22 CRA 
43-46 positiv BW L M 0,888 35,661 22 CRA 
43-46 positiv BW M M 0,502 76,405 22 CRA 
43-46 positiv TL L M 0,765 59,560 22 CRA 
43-46 positiv TL M M 0,772 53,595 22 CRA 
43-46 positiv G L M 0,980 48,067 22 CRA 
43-46 positiv G M M 0,937 33,361 22 CRA 
43-46 positiv B L BM 0,766 2110,190 22 CRA 
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43-46 positiv B M BM 0,527 1976,626 22 CRA 
43-46 positiv BW L BM 0,888 2180,187 22 CRA 
43-46 positiv BW M BM 0,502 2042,714 22 CRA 
43-46 positiv TL L BM 0,765 1489,031 22 CRA 
43-46 positiv TL M BM 0,772 1551,524 22 CRA 
43-46 positiv G L BM 0,980 1522,767 22 CRA 
43-46 positiv G M BM 0,937 1121,818 22 CRA 
44-11 negativ TL L M 0,592 14,726 35 CRA 
44-11 negativ TL M M 0,831 11,267 35 CRA 
44-11 negativ G L M 0,723 0,159 35 CRA 
44-11 negativ G M M 0,691 0,340 35 CRA 
45-70 negativ B L M 1,797 5,261 23 CRA 
45-70 negativ B M M 0,784 12,767 23 CRA 
45-70 negativ TL L M 1,662 4,345 23 CRA 
45-70 negativ TL M M 1,306 5,389 23 CRA 
45-70 negativ B L BM 1,797 1,686 23 CRA 
45-70 negativ B M BM 0,784 0,000 23 CRA 
45-70 negativ TL L BM 1,662 0,000 23 CRA 
45-70 negativ TL M BM 1,306 0,000 23 CRA 
46-04 negativ B L M 0,439 37,208 25 SAI 
46-04 negativ B M M 0,380 43,709 25 SAI 
46-04 negativ BW L M 0,319 59,285 25 SAI 
46-04 negativ BW M M 0,334 47,790 25 SAI 
46-04 negativ TL L M 0,331 32,935 25 SAI 
46-04 negativ TL M M 0,321 37,252 25 SAI 
46-04 negativ G L M 0,617 9,485 25 SAI 
46-04 negativ G M M 0,428 12,027 25 SAI 
46-04 negativ B L BM 0,439 0,000 25 SAI 
46-04 negativ B M BM 0,380 0,000 25 SAI 
46-04 negativ BW L BM 0,319 0,000 25 SAI 
46-04 negativ BW M BM 0,334 0,000 25 SAI 
46-04 negativ TL L BM 0,331 0,000 25 SAI 
46-04 negativ TL M BM 0,321 0,000 25 SAI 
46-04 negativ G L BM 0,617 0,000 25 SAI 
46-04 negativ G M BM 0,428 0,000 25 SAI 
46-14 negativ TL+UV L M 0,868 6,056 25 SAI 
46-14 negativ TL+UV M M 0,656 8,070 25 SAI 
46-14 negativ TL+UV N M 0,959 4,319 25 SAI 
46-14 negativ G L M 0,831 11,168 25 SAI 
46-14 negativ G M M 0,616 13,098 25 SAI 
46-14 negativ B L M 1,078 6,359 25 SAI 
46-14 negativ B M M 0,549 13,123 25 SAI 
46-14 negativ BW L M 1,141 5,984 25 SAI 
46-14 negativ BW M M 0,537 13,085 25 SAI 
46-14 negativ TL L M 1,981 2,652 25 SAI 
46-14 negativ TL M M 1,902 2,752 25 SAI 
46-14 negativ TL+UV L BM 0,868 0,864 25 SAI 
46-14 negativ TL+UV M BM 0,656 0,267 25 SAI 
46-14 negativ TL+UV N BM 0,959 0,197 25 SAI 
46-14 negativ G L BM 0,831 0,275 25 SAI 
46-14 negativ G M BM 0,616 0,203 25 SAI 
46-14 negativ B L BM 1,078 0,058 25 SAI 
46-14 negativ B M BM 0,549 0,137 25 SAI 
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46-14 negativ BW L BM 1,141 0,096 25 SAI 
46-14 negativ BW M BM 0,537 0,233 25 SAI 
46-14 negativ TL L BM 1,981 0,101 25 SAI 
46-14 negativ TL M BM 1,902 0,000 25 SAI 
46-15 negativ B L M 0,546 29,749 25 SAI 
46-15 negativ B M M 0,481 25,658 25 SAI 
46-15 negativ BW L M 0,663 20,958 25 SAI 
46-15 negativ BW M M 0,375 44,463 25 SAI 
46-15 negativ TL L M 0,655 15,409 25 SAI 
46-15 negativ TL M M 0,451 33,033 25 SAI 
46-15 negativ G L M 0,653 16,984 25 SAI 
46-15 negativ G M M 0,691 17,663 25 SAI 
46-37 negativ TL L M 2,590 3,183 27 SAI 
46-37 negativ TL M M 2,289 3,626 27 SAI 
46-37 negativ G L M 2,407 2,526 27 SAI 
46-37 negativ G M M 1,759 3,650 27 SAI 
47-02 positiv B L M 1,366 64,028 27 SAI 
47-02 positiv B M M 1,156 105,836 27 SAI 
47-02 positiv BW L M 1,903 307,894 27 SAI 
47-02 positiv BW M M 0,847 489,432 27 SAI 
47-02 positiv TL L M 2,157 301,148 27 SAI 
47-02 positiv TL M M 1,103 449,745 27 SAI 
47-02 positiv G L M 3,033 87,925 27 SAI 
47-02 positiv G M M 1,453 125,116 27 SAI 
47-02 positiv B L BM 1,366 2022,075 27 SAI 
47-02 positiv B M BM 1,156 1774,146 27 SAI 
47-02 positiv BW L BM 1,903 1675,727 27 SAI 
47-02 positiv BW M BM 0,847 1751,763 27 SAI 
47-02 positiv TL L BM 2,157 1895,727 27 SAI 
47-02 positiv TL M BM 1,103 1142,110 27 SAI 
47-02 positiv G L BM 3,033 1168,574 27 SAI 
47-02 positiv G M BM 1,453 1056,787 27 SAI 
47-06 negativ TL L M 1,262 8,953 28 SAI 
47-06 negativ TL M M 1,243 8,483 28 SAI 
47-06 negativ G L M 1,237 2,405 28 SAI 
47-06 negativ G M M 1,603 2,418 28 SAI 
47-09 positiv B L M 2,288 167,514 27 SAI 
47-09 positiv B M M 1,890 267,243 27 SAI 
47-09 positiv BW L M 2,003 409,502 27 SAI 
47-09 positiv BW M M 1,345 283,069 27 SAI 
47-09 positiv TL L M 1,512 406,755 27 SAI 
47-09 positiv TL M M 1,400 485,237 27 SAI 
47-09 positiv G L M 1,848 213,991 27 SAI 
47-09 positiv G M M 1,118 335,495 27 SAI 
47-09 positiv B L BM 2,288 1938,163 27 SAI 
47-09 positiv B M BM 1,890 2840,331 27 SAI 
47-09 positiv BW L BM 2,003 4159,636 27 SAI 
47-09 positiv BW M BM 1,345 1231,506 27 SAI 
47-09 positiv TL L BM 1,512 1744,489 27 SAI 
47-09 positiv TL M BM 1,400 1354,243 27 SAI 
47-09 positiv G L BM 1,848 1974,496 27 SAI 
47-09 positiv G M BM 1,118 1209,850 27 SAI 
47-16 negativ B L M 2,520 3,956 28 SAI 
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47-16 negativ B M M 2,494 4,421 28 SAI 
47-16 negativ BW L M 2,689 3,788 28 SAI 
47-16 negativ BW M M 2,935 3,322 28 SAI 
47-16 negativ TL L M 2,355 3,282 28 SAI 
47-16 negativ TL M M 3,996 1,956 28 SAI 
47-16 negativ G L M 1,599 4,933 28 SAI 
47-16 negativ G M M 2,520 3,482 28 SAI 
48-03 negativ B L M 2,566 3,773 27 SAI 
48-03 negativ B M M 1,757 5,534 27 SAI 
48-03 negativ BW L M 2,577 3,885 27 SAI 
48-03 negativ BW M M 2,749 3,352 27 SAI 
48-03 negativ TL L M 2,529 3,759 27 SAI 
48-03 negativ TL M M 1,260 7,420 27 SAI 
48-03 negativ G L M 2,897 3,343 27 SAI 
48-03 negativ G M M 1,656 5,243 27 SAI 
48-13 negativ B L M 1,360 10,040 22 SAI 
48-13 negativ B M M 1,212 8,903 22 SAI 
48-13 negativ TL L M 1,983 3,938 22 SAI 
48-13 negativ TL M M 2,120 3,544 22 SAI 
48-13 negativ BW L M 1,382 7,670 22 SAI 
48-13 negativ BW M M 2,329 4,572 22 SAI 
48-13 negativ TL N M 2,163 3,609 22 SAI 
48-13 negativ TL+UV L M 1,305 5,338 22 SAI 
48-13 negativ TL+UV M M 2,376 2,719 22 SAI 
48-13 negativ TL+UV N M 3,006 1,916 22 SAI 
48-13 negativ G L M 1,424 6,082 22 SAI 
48-13 negativ G M M 2,258 3,549 22 SAI 
48-13 negativ B L BM 1,360 0,484 22 SAI 
48-13 negativ B M BM 1,212 0,459 22 SAI 
48-13 negativ TL L BM 1,983 0,000 22 SAI 
48-13 negativ TL M BM 2,120 0,000 22 SAI 
49-18 positiv B L M 1,868 737,151 28 SAI 
49-18 positiv B M M 0,699 801,209 28 SAI 
49-18 positiv BW L M 2,435 2895,820 28 SAI 
49-18 positiv BW M M 1,901 1379,827 28 SAI 
49-18 positiv TL L M 2,702 2474,658 28 SAI 
49-18 positiv TL M M 4,191 2861,237 28 SAI 
49-18 positiv G L M 3,133 1675,797 28 SAI 
49-18 positiv G M M 2,659 1628,044 28 SAI 
49-18 positiv B L BM 1,868 1455,030 28 SAI 
49-18 positiv B M BM 0,699 767,409 28 SAI 
49-18 positiv BW L BM 2,435 2646,109 28 SAI 
49-18 positiv BW M BM 1,901 1658,952 28 SAI 
49-18 positiv TL L BM 2,702 2727,495 28 SAI 
49-18 positiv TL M BM 4,191 2162,945 28 SAI 
49-18 positiv G L BM 3,133 3107,672 28 SAI 
49-18 positiv G M BM 2,659 2514,410 28 SAI 
50-33 negativ B L M 2,412 23,507 28 SAI 
50-33 negativ B M M 1,773 20,251 28 SAI 
50-33 negativ BW L M 2,777 630,563 28 SAI 
50-33 negativ BW M M 2,867 987,235 28 SAI 
50-33 negativ TL L M 2,516 1363,773 28 SAI 
50-33 negativ TL M M 2,732 493,354 28 SAI 
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50-33 negativ G L M 4,102 17,236 28 SAI 
50-33 negativ G M M 4,029 5,891 28 SAI 
50-33 negativ B L BM 2,412 28,560 28 SAI 
50-33 negativ B M BM 1,773 0,000 28 SAI 
50-33 negativ BW L BM 2,777 659,656 28 SAI 
50-33 negativ BW M BM 2,867 927,171 28 SAI 
50-33 negativ TL L BM 2,516 1662,410 28 SAI 
50-33 negativ TL M BM 2,732 425,266 28 SAI 
50-33 negativ G L BM 4,102 242,224 28 SAI 
50-33 negativ G M BM 4,029 37,132 28 SAI 
50-34 positiv B L M 1,723 220,745 28 SAI 
50-34 positiv B M M 1,401 75,029 28 SAI 
50-34 positiv BW L M 2,251 3855,452 28 SAI 
50-34 positiv BW M M 2,791 4323,366 28 SAI 
50-34 positiv TL L M 2,087 4801,766 28 SAI 
50-34 positiv TL M M 2,770 4939,145 28 SAI 
50-34 positiv G L M 2,523 2606,550 28 SAI 
50-34 positiv G M M 3,233 5091,743 28 SAI 
50-34 positiv B L BM 1,723 2099,985 28 SAI 
50-34 positiv B M BM 1,401 2382,185 28 SAI 
50-34 positiv BW L BM 2,251 4218,985 28 SAI 
50-34 positiv BW M BM 2,791 2195,529 28 SAI 
50-34 positiv TL L BM 2,087 5196,467 28 SAI 
50-34 positiv TL M BM 2,770 3079,062 28 SAI 
50-34 positiv G L BM 2,523 3230,292 28 SAI 
50-34 positiv G M BM 3,233 3409,234 28 SAI 
54-26 positiv B L M 2,984 36,147 27 SAI 
54-26 positiv B M M 0,610 173,908 27 SAI 
54-26 positiv BW L M 2,745 32,536 27 SAI 
54-26 positiv BW M M 2,180 60,106 27 SAI 
54-26 positiv TL L M 2,603 22,202 27 SAI 
54-26 positiv TL M M 2,363 77,028 27 SAI 
54-26 positiv G L M 2,591 95,585 27 SAI 
54-26 positiv G M M 2,148 75,175 27 SAI 
54-26 positiv B L BM 2,984 695,106 27 SAI 
54-26 positiv B M BM 0,610 384,728 27 SAI 
54-26 positiv BW L BM 2,745 1169,334 27 SAI 
54-26 positiv BW M BM 2,180 1185,516 27 SAI 
54-26 positiv TL L BM 2,603 896,378 27 SAI 
54-26 positiv TL M BM 2,363 790,378 27 SAI 
54-26 positiv G L BM 2,591 921,821 27 SAI 
54-26 positiv G M BM 2,148 1065,846 27 SAI 
54-31 negativ B L M 2,004 3,680 25 SAI 
54-31 negativ B M M 2,262 3,535 25 SAI 
54-31 negativ BW L M 1,814 4,501 25 SAI 
54-31 negativ BW M M 2,604 2,975 25 SAI 
54-31 negativ G L M 1,618 4,606 25 SAI 
54-31 negativ G M M 1,802 4,447 25 SAI 
54-31 negativ TL L M 1,658 3,799 25 SAI 
54-31 negativ TL M M 1,657 3,513 25 SAI 
54-59 positiv BW L M 3,948 10,893 22 SAI 
54-59 positiv BW M M 2,916 16,973 22 SAI 
54-59 positiv TL L M 4,056 14,545 22 SAI 
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54-59 positiv TL M M 3,017 20,796 22 SAI 
54-59 positiv B L M 1,713 7,944 22 SAI 
54-59 positiv B M M 3,625 3,714 22 SAI 
54-59 positiv TL+UV L M 2,926 13,658 22 SAI 
54-59 positiv TL+UV M M 3,480 17,028 22 SAI 
54-59 positiv TL+UV N M 3,225 9,346 22 SAI 
54-59 positiv G L M 2,449 13,034 22 SAI 
54-59 positiv G M M 3,107 16,415 22 SAI 
54-59 positiv BW L BM 3,948 1118,410 22 SAI 
54-59 positiv BW M BM 2,916 1039,321 22 SAI 
54-59 positiv TL L BM 4,056 1036,706 22 SAI 
54-59 positiv TL M BM 3,017 716,026 22 SAI 
54-59 positiv B L BM 1,713 1057,617 22 SAI 
54-59 positiv B M BM 3,625 1030,903 22 SAI 
54-59 positiv TL+UV L BM 2,926 1577,531 22 SAI 
54-59 positiv TL+UV M BM 3,480 1241,944 22 SAI 
54-59 positiv TL+UV N BM 3,225 1145,689 22 SAI 
54-59 positiv G L BM 2,449 1960,813 22 SAI 
54-59 positiv G M BM 3,107 1029,463 22 SAI 
54-68 positiv B L M 2,207 1,899 22 SAI 
54-68 positiv B M M 2,968 3,260 22 SAI 
54-68 positiv BW L M 3,274 8,490 22 SAI 
54-68 positiv BW M M 1,743 3,919 22 SAI 
54-68 positiv TL L M 2,253 13,527 22 SAI 
54-68 positiv TL M M 1,677 2,677 22 SAI 
54-68 positiv G L M 3,091 4,007 22 SAI 
54-68 positiv G M M 1,603 4,131 22 SAI 
54-68 positiv B L BM 2,207 2093,941 22 SAI 
54-68 positiv B M BM 2,968 1301,523 22 SAI 
54-68 positiv BW L BM 3,274 1734,519 22 SAI 
54-68 positiv BW M BM 1,743 1740,375 22 SAI 
54-68 positiv TL L BM 2,253 1955,468 22 SAI 
54-68 positiv TL M BM 1,677 1268,936 22 SAI 
54-68 positiv G L BM 3,091 1888,581 22 SAI 
54-68 positiv G M BM 1,603 1969,285 22 SAI 
54-79 positiv B L M 0,883 53,718 24 SAI 
54-79 positiv B M M 1,336 146,103 24 SAI 
54-79 positiv BW L M 1,752 106,454 24 SAI 
54-79 positiv BW M M 1,224 9,764 24 SAI 
54-79 positiv TL L M 1,722 20,063 24 SAI 
54-79 positiv TL M M 1,045 2,393 24 SAI 
54-79 positiv TL N M 0,833 0,954 24 SAI 
54-79 positiv G L M 1,504 8,918 24 SAI 
54-79 positiv G M M 0,919 14,536 24 SAI 
54-79 positiv B L BM 0,883 1765,350 24 SAI 
54-79 positiv B M BM 1,336 1117,645 24 SAI 
54-79 positiv BW L BM 1,752 1349,065 24 SAI 
54-79 positiv BW M BM 1,224 971,159 24 SAI 
54-79 positiv TL L BM 1,722 1394,303 24 SAI 
54-79 positiv TL M BM 1,045 726,170 24 SAI 
54-79 positiv TL N BM 0,833 523,527 24 SAI 
54-79 positiv G L BM 1,504 2091,640 24 SAI 
54-79 positiv G M BM 0,919 671,466 24 SAI 
ANHANG 
 215 
55-23 negativ B L M 3,901 4,553 29 SAI 
55-23 negativ B M M 2,610 5,133 29 SAI 
55-23 negativ BW L M 3,525 3,270 29 SAI 
55-23 negativ BW M M 2,355 5,391 29 SAI 
55-23 negativ TL L M 3,265 2,989 29 SAI 
55-23 negativ TL M M 1,771 5,024 29 SAI 
6/06/E1B u B L M 2,668 0,332 23 SAI 
6/06/E1B u B M M 1,869 0,155 23 SAI 
6/06/E1B u BW L M 2,826 2,697 23 SAI 
6/06/E1B u BW M M 3,029 2,649 23 SAI 
6/06/E1B u TL L M 2,432 2,825 23 SAI 
6/06/E1B u TL M M 2,280 1,910 23 SAI 
6/06/E1B u G L M 2,410 2,701 23 SAI 
6/06/E1B u G M M 2,265 1,936 23 SAI 
6/06/E1B u B L BM 2,668 0,000 23 SAI 
6/06/E1B u B M BM 1,869 0,000 23 SAI 
6/06/E1B u BW L BM 2,826 0,155 23 SAI 
6/06/E1B u BW M BM 3,029 0,444 23 SAI 
6/06/E1B u TL L BM 2,432 0,347 23 SAI 
6/06/E1B u TL M BM 2,280 0,164 23 SAI 
6/06/E1B u G L BM 2,410 0,285 23 SAI 
6/06/E1B u G M BM 2,265 0,166 23 SAI 
60-20 positiv B M M 0,890 10,726 22 CRA 
60-20 positiv G L M 0,745 10,956 22 CRA 
60-20 positiv G M M 0,658 0,000 22 CRA 
60-20 positiv B L M 0,479 6,061 22 CRA 
60-20 positiv TL L M 0,764 1,982 22 CRA 
60-20 positiv TL M M 0,697 0,790 22 CRA 
60-20 positiv BW L M 0,760 5,532 22 CRA 
60-20 positiv BW M M 0,744 0,645 22 CRA 
60-20 positiv B M BM 0,890 2428,279 22 CRA 
60-20 positiv G L BM 0,745 1846,827 22 CRA 
60-20 positiv G M BM 0,658 515,692 22 CRA 
60-20 positiv B L BM 0,479 2902,798 22 CRA 
60-20 positiv TL L BM 0,764 1794,014 22 CRA 
60-20 positiv TL M BM 0,697 2139,145 22 CRA 
60-20 positiv BW L BM 0,760 3217,557 22 CRA 
60-20 positiv BW M BM 0,744 2607,361 22 CRA 
60-32 positiv G L M 0,577 989,849 22 CRA 
60-32 positiv G M M 0,331 2039,122 22 CRA 
60-32 positiv B L M 0,309 1608,716 22 CRA 
60-32 positiv B M M 0,284 1298,343 22 CRA 
60-32 positiv BW L M 0,393 1482,875 22 CRA 
60-32 positiv BW M M 0,356 1773,349 22 CRA 
60-32 positiv TL L M 0,547 1806,875 22 CRA 
60-32 positiv TL M M 0,501 1421,045 22 CRA 
60-32 positiv G L BM 0,577 1396,487 22 CRA 
60-32 positiv G M BM 0,331 1467,001 22 CRA 
60-32 positiv B L BM 0,309 1634,031 22 CRA 
60-32 positiv B M BM 0,284 2449,512 22 CRA 
60-32 positiv BW L BM 0,393 1843,635 22 CRA 
60-32 positiv BW M BM 0,356 1687,164 22 CRA 
60-32 positiv TL L BM 0,547 1939,300 22 CRA 
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60-32 positiv TL M BM 0,501 2393,352 22 CRA 
60-48 negativ B L M 0,960 9,844 21 CRA 
60-48 negativ B M M 0,852 10,870 21 CRA 
60-48 negativ TL L M 1,162 5,928 21 CRA 
60-48 negativ TL M M 1,758 3,983 21 CRA 
60-48 negativ BW L M 1,075 6,831 21 CRA 
60-48 negativ BW M M 1,529 5,296 21 CRA 
60-48 negativ G L M 1,941 3,259 21 CRA 
60-48 negativ G M M 1,828 3,313 21 CRA 
60-56 positiv B L M 1,195 13,426 24 CRA 
60-56 positiv B M M 1,331 2,779 24 CRA 
60-56 positiv BW L M 1,076 4,647 24 CRA 
60-56 positiv BW M M 1,647 4,371 24 CRA 
60-56 positiv TL L M 0,290 18,209 24 CRA 
60-56 positiv TL M M 0,305 71,884 24 CRA 
60-56 positiv TL N M 0,275 7,201 24 CRA 
60-56 positiv G L M 0,339 6,309 24 CRA 
60-56 positiv G M M 0,395 93,067 24 CRA 
60-56 positiv B L BM 1,195 982,260 24 CRA 
60-56 positiv B M BM 1,331 1172,796 24 CRA 
60-56 positiv BW L BM 1,076 1378,841 24 CRA 
60-56 positiv BW M BM 1,647 724,302 24 CRA 
60-56 positiv TL L BM 0,290 397,012 24 CRA 
60-56 positiv TL M BM 0,305 311,214 24 CRA 
60-56 positiv TL N BM 0,275 351,679 24 CRA 
60-56 positiv G L BM 0,339 364,401 24 CRA 
60-56 positiv G M BM 0,395 697,655 24 CRA 
63-03 negativ TL L M 2,878 3,063 28 KLI 
63-03 negativ TL M M 4,878 2,194 28 KLI 
63-03 negativ G L M 3,718 1,468 28 KLI 
63-03 negativ G M M 2,714 2,210 28 KLI 
63-35 negativ TL L M 2,785 2,594 21 KLI 
63-35 negativ TL M M 2,473 2,804 21 KLI 
63-35 negativ TL N M 2,921 2,203 21 KLI 
63-35 negativ TL+UV L M 3,069 1,947 21 KLI 
63-35 negativ TL+UV M M 2,957 2,049 21 KLI 
63-35 negativ TL+UV N M 2,766 2,267 21 KLI 
63-35 negativ G L M 2,778 3,193 21 KLI 
63-35 negativ G M M 3,666 2,660 21 KLI 
63-47 positiv BW L M 1,076 5,560 27 KLI 
63-47 positiv BW M M 0,849 7,507 27 KLI 
63-47 positiv B L M 2,511 1,189 27 KLI 
63-47 positiv B M M 0,842 4,248 27 KLI 
63-47 positiv TL L M 2,331 1,472 27 KLI 
63-47 positiv TL M M 0,824 5,266 27 KLI 
63-47 positiv G L M 1,485 4,850 27 KLI 
63-47 positiv G M M 1,128 4,266 27 KLI 
63-47 positiv BW L BM 1,076 725,964 27 KLI 
63-47 positiv BW M BM 0,849 213,494 27 KLI 
63-47 positiv B L BM 2,511 757,839 27 KLI 
63-47 positiv B M BM 0,842 537,797 27 KLI 
63-47 positiv TL L BM 2,331 660,062 27 KLI 
63-47 positiv TL M BM 0,824 191,181 27 KLI 
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63-47 positiv G L BM 1,485 488,825 27 KLI 
63-47 positiv G M BM 1,128 503,600 27 KLI 
65-14 negativ G L M 3,271 2,452 21 SAI 
65-14 negativ G M M 3,720 2,117 21 SAI 
65-14 negativ TL L M 1,850 4,424 21 SAI 
65-14 negativ TL M M 2,595 3,138 21 SAI 
65-14 negativ TL N M 2,021 4,204 21 SAI 
65-14 negativ TL+UV L M 1,905 3,585 21 SAI 
65-14 negativ TL+UV M M 2,309 3,062 21 SAI 
65-14 negativ TL+UV N M 2,588 2,473 21 SAI 
65-14 negativ G L BM 3,271 0,115 21 SAI 
65-14 negativ G M BM 3,720 0,168 21 SAI 
65-18 negativ TL L M 2,645 2,255 21 SAI 
65-18 negativ TL M M 4,396 1,675 21 SAI 
65-18 negativ TL N M 2,661 2,450 21 SAI 
65-18 negativ TL+UV L M 3,564 1,676 21 SAI 
65-18 negativ TL+UV M M 3,363 1,995 21 SAI 
65-18 negativ TL+UV N M 2,504 1,845 21 SAI 
65-18 negativ G L M 4,013 1,054 21 SAI 
65-18 negativ G M M 3,125 2,176 21 SAI 
67-16 positiv B L M 3,420 0,909 25 SAI 
67-16 positiv B M M 1,630 0,922 25 SAI 
67-16 positiv BW L M 1,334 1,235 25 SAI 
67-16 positiv BW M M 0,890 0,708 25 SAI 
67-16 positiv TL L M 3,395 3,622 25 SAI 
67-16 positiv TL M M 1,520 0,209 25 SAI 
67-16 positiv G L M 1,455 0,026 25 SAI 
67-16 positiv G M M 1,389 1,922 25 SAI 
67-16 positiv B L BM 3,420 2807,692 25 SAI 
67-16 positiv B M BM 1,630 1820,955 25 SAI 
67-16 positiv BW L BM 1,334 2253,664 25 SAI 
67-16 positiv BW M BM 0,890 2565,513 25 SAI 
67-16 positiv TL L BM 3,395 2225,074 25 SAI 
67-16 positiv TL M BM 1,520 2738,804 25 SAI 
67-16 positiv G L BM 1,455 2804,788 25 SAI 
67-16 positiv G M BM 1,389 2379,700 25 SAI 
70-x negativ G L M 0,364 19,347 25 CRA 
70-x negativ G M M 0,277 21,784 25 CRA 
70-x negativ B L M 0,425 16,848 25 CRA 
70-x negativ B M M 0,323 32,351 25 CRA 
70-x negativ TL L M 0,452 21,342 25 CRA 
70-x negativ TL M M 0,334 19,391 25 CRA 
71-03 negativ B L M 0,603 15,075 25 SAI 
71-03 negativ B M M 0,732 12,204 25 SAI 
71-03 negativ BW L M 0,979 9,361 25 SAI 
71-03 negativ BW M M 0,877 9,518 25 SAI 
71-03 negativ G L M 1,124 6,379 25 SAI 
71-03 negativ G M M 0,841 8,304 25 SAI 
71-14 negativ G L M 1,565 6,592 35 SAI 
71-14 negativ G M M 1,218 6,874 35 SAI 
76-01 positiv B L M 0,727 110,079 23 KLI 
76-01 positiv B M M 0,510 305,059 23 KLI 
76-01 positiv BW L M 0,639 305,357 23 KLI 
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76-01 positiv BW M M 0,492 194,294 23 KLI 
76-01 positiv G L M 0,720 42,276 23 KLI 
76-01 positiv G M M 0,630 36,321 23 KLI 
76-01 positiv TL L M 0,725 345,216 23 KLI 
76-01 positiv TL M M 0,511 550,293 23 KLI 
76-01 positiv B L BM 0,727 1791,560 23 KLI 
76-01 positiv B M BM 0,510 1713,674 23 KLI 
76-01 positiv BW L BM 0,639 1806,239 23 KLI 
76-01 positiv BW M BM 0,492 1193,126 23 KLI 
76-01 positiv G L BM 0,720 1763,876 23 KLI 
76-01 positiv G M BM 0,630 1507,821 23 KLI 
76-01 positiv TL L BM 0,725 1785,025 23 KLI 
76-01 positiv TL M BM 0,511 1670,129 23 KLI 
76-04 positiv B L M 2,423 64,405 23 KLI 
76-04 positiv B M M 2,004 104,811 23 KLI 
76-04 positiv BW L M 2,331 374,736 23 KLI 
76-04 positiv BW M M 2,454 234,766 23 KLI 
76-04 positiv TL L M 2,096 389,580 23 KLI 
76-04 positiv TL M M 2,396 291,109 23 KLI 
76-04 positiv G L M 2,374 178,237 23 KLI 
76-04 positiv G M M 3,596 79,069 23 KLI 
76-04 positiv B L BM 2,423 656,245 23 KLI 
76-04 positiv B M BM 2,004 933,583 23 KLI 
76-04 positiv BW L BM 2,331 943,381 23 KLI 
76-04 positiv BW M BM 2,454 998,981 23 KLI 
76-04 positiv TL L BM 2,096 1390,106 23 KLI 
76-04 positiv TL M BM 2,396 1212,074 23 KLI 
76-04 positiv G L BM 2,374 917,040 23 KLI 
76-04 positiv G M BM 3,596 641,339 23 KLI 
77-04 negativ TL L M 2,358 4,065 35 SAI 
77-04 negativ TL M M 0,806 12,429 35 SAI 
78-05 negativ B L M 2,054 4,560 27 SAI 
78-05 negativ B M M 3,119 2,879 27 SAI 
78-05 negativ BW L M 2,890 3,420 27 SAI 
78-05 negativ BW M M 2,284 4,527 27 SAI 
78-05 negativ TL L M 2,549 3,496 27 SAI 
78-05 negativ TL M M 1,136 6,150 27 SAI 
78-05 negativ G L M 1,080 5,583 27 SAI 
78-05 negativ G M M 0,942 7,137 27 SAI 
78-10 negativ B L M 1,531 11,292 30 SAI 
78-10 negativ B M M 0,900 16,079 30 SAI 
78-10 negativ BW L M 1,805 7,315 30 SAI 
78-10 negativ BW M M 0,843 15,869 30 SAI 
78-10 negativ TL L M 2,025 5,242 30 SAI 
78-10 negativ TL M M 0,868 11,344 30 SAI 
78-10 negativ G L M 0,734 10,932 30 SAI 
78-10 negativ G M M 0,895 9,925 30 SAI 
79-01 negativ B L M 2,059 5,123 27 SAI 
79-01 negativ BW L M 2,014 5,393 27 SAI 
79-01 negativ TL L M 1,793 3,609 27 SAI 
79-01 negativ G L M 2,015 3,725 27 SAI 
82-08 positiv B L M 2,276 27,288 23 KLI 
82-08 positiv B M M 1,321 5,777 23 KLI 
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82-08 positiv BW L M 2,656 112,365 23 KLI 
82-08 positiv BW M M 1,775 171,568 23 KLI 
82-08 positiv TL L M 2,449 121,440 23 KLI 
82-08 positiv TL M M 1,689 229,328 23 KLI 
82-08 positiv TL N M 2,606 222,469 23 KLI 
82-08 positiv G L M 1,534 133,500 23 KLI 
82-08 positiv G M M 1,895 194,462 23 KLI 
82-08 positiv B L BM 2,276 198,517 23 KLI 
82-08 positiv B M BM 1,321 213,894 23 KLI 
82-08 positiv BW L BM 2,656 369,429 23 KLI 
82-08 positiv BW M BM 1,775 311,991 23 KLI 
82-08 positiv TL L BM 2,449 339,891 23 KLI 
82-08 positiv TL M BM 1,689 278,641 23 KLI 
82-08 positiv TL N BM 2,606 234,702 23 KLI 
82-08 positiv G L BM 1,534 322,810 23 KLI 
82-08 positiv G M BM 1,895 354,425 23 KLI 
86-25 negativ B L M 1,526 6,751 27 SAI 
86-25 negativ B M M 0,896 9,787 27 SAI 
86-25 negativ BW L M 1,466 6,731 27 SAI 
86-25 negativ BW M M 0,627 16,606 27 SAI 
86-25 negativ TL L M 0,959 8,881 27 SAI 
86-25 negativ TL M M 1,212 5,309 27 SAI 
86-25 negativ G L M 2,675 2,830 27 SAI 
86-25 negativ G M M 0,931 9,968 27 SAI 
92-20 positiv B L M 3,077 21,826 28 CRA 
92-20 positiv B M M 2,824 15,918 28 CRA 
92-20 positiv BW L M 3,354 13,251 28 CRA 
92-20 positiv BW M M 2,537 33,040 28 CRA 
92-20 positiv TL L M 2,411 31,633 28 CRA 
92-20 positiv TL M M 2,091 45,165 28 CRA 
92-20 positiv G L M 3,083 23,263 28 CRA 
92-20 positiv G M M 2,672 32,703 28 CRA 
92-20 positiv B L BM 3,077 335,017 28 CRA 
92-20 positiv B M BM 2,824 258,665 28 CRA 
92-20 positiv BW L BM 3,354 314,859 28 CRA 
92-20 positiv BW M BM 2,537 338,115 28 CRA 
92-20 positiv TL L BM 2,411 509,065 28 CRA 
92-20 positiv TL M BM 2,091 447,722 28 CRA 
92-20 positiv G L BM 3,083 473,036 28 CRA 
92-20 positiv G M BM 2,672 388,698 28 CRA 
95-01 negativ G L M 2,133 3,516 25 SAI 
95-01 negativ G M M 2,861 2,359 25 SAI 
95-01 negativ B L M 1,211 8,947 25 SAI 
95-01 negativ B M M 1,072 11,388 25 SAI 
96-25 negativ B L M 0,425 31,858 30 KLI 
96-25 negativ B M M 0,485 24,558 30 KLI 
96-25 negativ BW L M 0,619 20,513 30 KLI 
96-25 negativ BW M M 0,506 22,897 30 KLI 
96-25 negativ TL L M 1,159 7,862 30 KLI 
96-25 negativ TL M M 0,538 17,313 30 KLI 
96-25 negativ G L M 3,560 2,799 30 KLI 
96-25 negativ G M M 3,756 2,488 30 KLI 
96-35 negativ B L M 1,153 6,958 21 KLI 
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96-35 negativ B M M 1,467 5,585 21 KLI 
96-35 negativ G L M 1,193 4,552 21 KLI 
96-35 negativ G M M 1,815 2,466 21 KLI 
96-35 negativ BW L M 0,820 11,851 21 KLI 
96-35 negativ BW M M 1,123 9,139 21 KLI 
96-35 negativ TL L M 0,705 7,776 21 KLI 
96-35 negativ TL M M 1,465 4,797 21 KLI 
98-28 negativ B L M 1,583 6,342 22 SAI 
98-28 negativ B M M 1,715 5,996 22 SAI 
98-28 negativ BW L M 3,200 2,469 22 SAI 
98-28 negativ BW M M 3,442 2,459 22 SAI 
98-28 negativ TL L M 3,120 1,925 22 SAI 
98-28 negativ TL M M 3,079 2,009 22 SAI 
98-28 negativ TL N M 2,080 3,708 22 SAI 
98-28 negativ G L M 3,139 2,668 22 SAI 
98-28 negativ G M M 3,020 2,578 22 SAI 
98-28 negativ B L BM 1,583 0,000 22 SAI 
98-28 negativ B M BM 1,715 0,000 22 SAI 
58-48 positiv B L M 1,010 2,919 25 SAI 
58-48 positiv B M M 1,072 3,404 25 SAI 
58-48 positiv BW L M 0,650 3,617 25 SAI 
58-48 positiv BW M M 0,901 7,435 25 SAI 
58-48 positiv TL L M 1,469 66,898 25 SAI 
58-48 positiv TL M M 1,150 284,952 25 SAI 
58-48 positiv TL N M 1,332 80,049 25 SAI 
58-48 positiv TL+UV L M 0,942 176,360 25 SAI 
58-48 positiv TL+UV M M 1,167 182,244 25 SAI 
58-48 positiv TL+UV N M 1,236 104,833 25 SAI 
58-48 positiv G L M 1,459 21,081 25 SAI 
58-48 positiv G M M 1,181 389,336 25 SAI 
58-48 positiv B L BM 1,010 2703,959 25 SAI 
58-48 positiv B M BM 1,072 2526,710 25 SAI 
58-48 positiv BW L BM 0,650 2223,782 25 SAI 
58-48 positiv BW M BM 0,901 2864,642 25 SAI 
58-48 positiv TL L BM 1,469 888,305 25 SAI 
58-48 positiv TL M BM 1,150 532,712 25 SAI 
58-48 positiv TL N BM 1,332 679,036 25 SAI 
58-48 positiv TL+UV L BM 0,942 30,673 25 SAI 
58-48 positiv TL+UV M BM 1,167 36,120 25 SAI 
58-48 positiv TL+UV N BM 1,236 303,424 25 SAI 
58-48 positiv G L BM 1,459 1934,938 25 SAI 









Abbildung 87: Übersicht der Maxima und Minima der Geosminfreisetzung, des 
Geosmingehalts in der Biomasse sowie der Proteinmassen aller vollständig 
charakterisierten Isolate. Die Bestimmung des Geosmingehalts in der Biomasse ist 
lediglich bei den geoA-positiven Isolaten erfolgt. Die farblich unterlegten Balken 
charakterisieren die Lichtfarben, unter der die Inkubation erfolgte. Die roten Quadrate 
kennzeichnen Maximalwerte und die grauen Minimalwerte. Eine Zusammenfassung der 
Anzahl der Maxima und Minima ist im unteren Teil der Übersicht entsprechend des 
geoA-Status und insgesamt angegeben. Die fett ausgedruckten und unterstrichenen 
Isolate kennzeichen mindestens ein übereinstimmendes Paar von unter gleichen 
Inkubationsbedingungen festgestellten Minima und Maxima. Die lediglich fett 
ausgedruckten Isolate kennzeichnen zwei Paare von unter gleichen 
Inkubationsbedingungen festgestellten Maxima für einen Parameter und Minima für 
einen anderen Parameter. Kursiv gedruckte Isolatbezeichnungen kennzeichen ein Paar 
von unter gleichen Inkubationsbedingungen festgestellten Maxima für einen Parameter 
und Minima für einen anderen Parameter.  
 
Tabelle 54: Zusammenfassung der Extrema für die Medien L und M zur Evaluierung 
des Einflusses der Lichtfarben auf die Geosmin-Freisetzung, -Speicherung in der 
Biomasse und das Wachstum benthischer Cyanobakterien. Die zur Berechnung der 
Varianz verwendeten maximalen und minimalen Extremwerte sind fett gedruckt und 
unterstrichen.  
 B BW G TL Varianz 
Geosminfreisetzung -4 11 -10 3 [21] 
Geosminspeicherung in der Biomasse  -6 9 -4 -1 [15] 
Proteinmassen (Wachstum)  -17 -2 15 4 [32] 
 
Tabelle 55: Korrelationen nach Pearson und nach Spearman zwischen der Freisetzung 
von Geosmin mit den Proteinmassen für alle Isolate. p, Irrtumswahrscheinlichkeit, R2, 
Korrelationskoeffizient; 
Isolat p_Pearson R2_Pearson p_Spearman R2_Spearman 
01-07 0,00110589 -0,922289821 0,021775794 -0,80952381 
02-03 0,828815692 -0,091812958 0,793005952 0,119047619 
02-07 0,942162296 0,030866375 0,840128968 0,095238095 
02-11 0,273664912 -0,441339415 0,427876984 -0,333333333 
02-16 0,092832793 -0,6318541 0,267460317 -0,452380952 
05-48 0,542147728 -0,255030301 0,703323413 -0,166666667 
108-07 0,000561738 -0,93824921 0,004563492 -0,904761905 
108-15 0,001266127 -0,918627927 0,002232143 -0,928571429 
110-18 0,005451531 -0,865790431 0,015376984 -0,833333333 
113-14 0,111737862 0,605395896 0,243055556 0,476190476 
115-26 0,032228983 -0,749653532 0,021775794 -0,80952381 
116-31 0,001050869 -0,92362681 0,010714286 -0,857142857 
117-13 0,831325342 -0,090451965 0,840128968 0,095238095 
119-12 0,468965497 0,300884953 0,664583333 0,19047619 
119-15 0,520280709 0,268471786 0,703323413 0,166666667 
122-24 0,004365742 -0,875690476 0,004563492 -0,904761905 
129-19 0,000120223 -0,963297677 0,001140873 -0,952380952 
ANHANG 
 223 
13-01 0,254787838 -0,457142435 0,132291667 -0,595238095 
14-21 0,451288171 -0,312371441 0,359871032 -0,380952381 
37-46 0,004708443 -0,872409985 0,007242063 -0,880952381 
38-26 0,011267083 -0,827298358 0,001140873 -0,952380952 
40-08 0,00349219 -0,884882089 0,000396825 -0,976190476 
41-08 0,442840197 -0,317925503 0,427876984 -0,333333333 
41-10 0,005355227 -0,866614242 0,002232143 -0,928571429 
43-16 0,445956565 -0,315871635 0,083085317 -0,666666667 
43-46 0,166222108 -0,54094639 0,267460317 -0,452380952 
44-11 0,201675135 0,505113291 0,096180556 0,642857143 
46-04 0,029299814 -0,758035035 0,069394841 -0,69047619 
46-14 0,00018761 -0,957364727 0,002232143 -0,928571429 
46-15 0,000834703 -0,929374477 0,027926587 -0,785714286 
46-37 0,001390745 -0,915984194 0,000396825 -0,976190476 
47-02 0,323295 -0,402170023 0,243055556 -0,476190476 
47-06 0,97415386 0,013786355 0,881994048 0,071428571 
47-09 0,202388042 -0,504428625 0,359871032 -0,380952381 
47-16 0,002195266 -0,901818567 0,116753544 -0,598813131 
48-03 0,0000909 -0,966590137 0,007242063 -0,880952381 
48-13 0,003662575 -0,882981606 0,021775794 -0,80952381 
49-18 0,039227103 0,731359901 0,057589286 0,714285714 
50-33 0,550173078 -0,250146837 0,500793651 -0,285714286 
50-34 0,013061766 0,818133029 0,027926587 0,785714286 
54-26 0,002808476 -0,893177291 0,069394841 -0,69047619 
54-31 0,053127438 -0,700197595 0,170982143 -0,547619048 
54-59 0,971409781 0,015250481 0,934871032 -0,047619048 
54-68 0,613890678 0,212209869 0,461805556 0,30952381 
54-79 0,509683227 0,275061221 0,582142857 0,238095238 
58-48 0,592125974 0,225012464 0,114980159 0,619047619 
6/06/E1B 0,217216188 0,490464149 0,299206349 0,428571429 
60-20 0,491068967 0,28676297 0,326835317 0,404761905 
60-32 0,383196003 -0,358492904 0,703323413 -0,166666667 
60-48 0,000713235 -0,933044397 0,0000496 -1 
60-56 0,131211441 -0,58068532 0,057589286 -0,714285714 
63-03 0,024216574 -0,773903937 0,002232143 -0,928571429 
63-35 0,094104256 -0,629982586 0,619097222 -0,214285714 
63-47 0,004331603 -0,876026227 0,114980159 -0,619047619 
65-14 0,138156003 -0,572375447 0,151140873 -0,571428571 
65-18 0,181844081 -0,524698663 0,243055556 -0,476190476 
67-16 0,157875855 0,54996682 0,75203373 0,142857143 
76-01 0,244258428 -0,466212661 0,793005952 -0,119047619 
76-04 0,301352873 -0,419101504 0,267460317 -0,452380952 
78-05 0,0001164 -0,963694634 0,000396825 -0,976190476 
78-10 0,032738421 -0,748244207 0,196626984 -0,523809524 
82-08 0,923925925 -0,040617491 0,840128968 -0,095238095 
86-25 0,014476564 -0,811454226 0,007242063 -0,880952381 
92-20 0,002189564 -0,901905865 0,015376984 -0,833333333 
96-25 0,00638653 -0,858237812 0,000396825 -0,976190476 
96-35 0,014297302 -0,812277033 0,015376984 -0,833333333 




Tabelle 56: Korrelationen nach Pearson und nach Spearman zwischen der Speicherung 
von Geosmin in der Biomasse mit den Proteinmassen ausgewählter Isolate. p, 
Irrtumswahrscheinlichkeit, R2, Korrelationskoeffizient; 
Isolat p_Pearson R2_Pearson p_Spearman R2_Spearman 
02-03 0,17308158 -0,5337151 0,19662698 -0,5238095 
02-07 0,92277549 -0,0412331 0,93487103 0,04761905 
02-11 0,51465341 -0,2719645 0,42787698 -0,3333333 
05-48 0,14472396 -0,564727 0,08308532 -0,6666667 
117-13 0,25950143 0,45314322 0,58214286 0,23809524 
119-12 0,30497452 -0,4162673 0,38938492 -0,3571429 
119-15 0,99583457 -0,0022216 0,97678571 -0,0238095 
13-01 0,37717429 -0,3627364 0,24305556 -0,4761905 
14-21 0,85700717 0,0765615 0,84012897 0,0952381 
37-46 0,02951786 -0,7573938 0,00456349 -0,9047619 
43-16 0,5090865 0,27543379 0,32683532 0,40476191 
43-46 0,20276563 -0,5040665 0,46180556 -0,3095238 
47-02 0,6090992 -0,2150155 0,97678571 -0,0238095 
47-09 0,08917885 0,63731635 0,01071429 0,85714286 
49-18 0,04664318 0,71403036 0,04583333 0,73809524 
50-34 0,77931519 0,11881195 0,75203373 0,14285714 
54-26 0,13526342 0,5758078 0,97678571 0,02380952 
54-59 0,5105734 -0,2745057 0,50079365 -0,2857143 
54-68 0,88125066 -0,0635035 0,66458333 -0,1904762 
54-79 0,37082582 0,367243 0,38938492 0,35714286 
58-48 0,22387478 -0,484355 0,08308532 -0,6666667 
60-20 0,9960025 -0,002132 1 0 
60-32 0,82936414 -0,0915155 0,61909722 -0,2142857 
60-56 0,05366657 0,69909426 0,05758929 0,71428571 
63-47 0,07268025 0,66376213 0,09618056 0,64285714 
67-16 0,88848451 0,05961603 0,88199405 0,07142857 
76-01 0,10998833 0,60773137 0,03675595 0,76190476 
76-04 0,12571499 -0,587438 0,29920635 -0,4285714 
82-08 0,33845184 0,39078952 0,19662698 0,52380952 
92-20 0,26400377 -0,449357 0,24305556 -0,4761905 
606E1B 0,1946 0,5120084 0,3993 0,3473116 
 
Tabelle 57: Korrelationen nach Pearson und nach Spearman zwischen der Speicherung 
von Geosmin in der Biomasse mit der Freisetzung von Geosmin geoA-positiver Isolate. 
p, Irrtumswahrscheinlichkeit, R2, Korrelationskoeffizient; 
Isolat p_Pearson R2_Pearson p_Spearman R2_Spearman 
02-03 0,06276918 0,68138576 0,09618056 0,64285714 
02-07 0,1789495 0,52765082 0,09618056 0,64285714 
02-11 0,28752686 0,43007552 0,29920635 0,42857143 
05-48 0,48800042 0,28870831 0,70332341 0,16666667 
117-13 0,98997022 -0,0053493 0,58214286 0,23809524 
119-12 0,68589192 0,17081807 0,70332341 0,16666667 
119-15 0,39552467 0,34989578 0,29920635 0,42857143 
13-01 0,47245249 0,29863987 0,58214286 0,23809524 
14-21 0,51090835 -0,2742968 0,58214286 0,23809524 
37-46 0,0184423 0,79468469 0,00456349 0,9047619 
43-16 0,04674605 -0,7138021 0,04583333 -0,7380952 
ANHANG 
 225 
43-46 0,98922633 -0,0057461 0,66458333 -0,1904762 
47-02 0,98263342 -0,0092627 0,46180556 -0,3095238 
47-09 0,88204322 0,06307739 0,70332341 -0,1666667 
49-18 0,0741432 0,66128354 0,06939484 0,69047619 
50-34 0,14345524 0,56618923 0,24305556 0,47619048 
54-26 0,08384293 -0,6455312 0,38938492 -0,3571429 
54-59 0,63489018 -0,1999941 0,26746032 -0,452381 
54-68 0,52361811 0,26640705 0,75203373 0,14285714 
54-79 0,86869594 0,07025971 0,66458333 0,19047619 
58-48 0,00353283 -0,8844234 0,01071429 -0,8571429 
60-20 0,42669355 0,32866481 0,50079365 0,28571429 
60-32 0,63781976 -0,1983 0,70332341 -0,1666667 
60-56 0,32716077 -0,3992441 0,11498016 -0,6190476 
63-47 0,05428962 -0,6978274 0,13229167 -0,5952381 
67-16 0,2451122 -0,4654699 0,06939484 -0,6904762 
76-01 0,6872012 0,17007737 0,61909722 0,21428571 
76-04 0,0139263 0,81400077 0,00724206 0,88095238 
82-08 0,09784638 0,62455749 0,50079365 0,28571429 
92-20 0,1256518 0,58751663 0,13229167 0,5952381 
 
Tabelle 58: Korrelationen nach Pearson und nach Spearman zwischen der Freisetzung 
von Geosmin in Abhängigkeit der Kultivierung im Medium L oder M geoA-negativer 
Isolate. p, Irrtumswahrscheinlichkeit, R2, Korrelationskoeffizient; 
Isolat p_Pearson R2_Pearson p_Spearman R2_Spearman 
01-07 0,02886505 0,97113495 0,08333333 1 
02-16 0,16206216 0,83793784 0,33333333 0,8 
108-07 0,08824142 0,91175858 0,41666667 0,6 
108-15 0,78835197 0,21164803 0,91666667 0,2 
110-18 0,60774328 0,39225672 0,75 0,4 
113-14 0,16046933 0,83953067 0,41666667 0,6 
115-26 0,53921984 -0,4607802 0,75 -0,4 
116-31 0,31711942 0,68288058 0,33333333 0,8 
122-24 0,83216034 0,16783966 0,75 0,4 
129-19 0,25589062 0,74410938 0,33333333 0,8 
38-26 0,48473801 0,51526199 0,33333333 0,8 
40-08 0,01606979 0,98393021 0,08333333 1 
41-08 0,94278018 0,05721982 0,75 -0,4 
41-10 0,31506231 0,68493769 0,33333333 0,8 
44-11 0,00015099 0,99984901 0,08333333 1 
46-04 0,07198476 0,92801524 0,08333333 1 
46-14 0,26082913 0,73917087 0,33333333 0,8 
46-15 0,97339886 -0,0266011 1 0 
46-37 0,02565099 0,97434901 0,33333333 0,8 
47-06 0,00774155 0,99225845 0,08333333 1 
47-16 0,48702421 0,51297579 0,33333333 0,8 
48-03 0,83607897 -0,163921 0,75 -0,4 
48-13 0,11755748 0,88244252 0,08333333 1 
50-33 0,40671399 0,59328601 0,33333333 0,8 
54-31 0,7371574 0,2628426 0,91666667 0,2 
6/06/E1B 0,06332785 0,93667215 0,91666667 0,2 
60-48 0,07496672 0,92503328 0,08333333 1 
63-03 0,1217373 0,8782627 0,33333333 0,8 
ANHANG 
 226 
63-35 0,11621148 0,88378852 0,33333333 0,8 
65-14 0,13279787 0,86720213 0,75 0,4 
65-18 0,30913189 0,69086811 0,33333333 0,8 
78-05 0,70228898 0,29771102 0,75 0,4 
78-10 0,89544705 0,10455295 0,75 0,4 
86-25 0,7374869 -0,2625131 0,33333333 -0,8 
96-25 0,14800143 0,85199857 0,08333333 1 
96-35 0,02608887 0,97391113 0,33333333 0,8 
98-28 0,00029537 0,99970463 0,08333333 1 
 
Tabelle 59: Korrelationen nach Pearson und nach Spearman zwischen der Freisetzung 
von Geosmin in Abhängigkeit der Kultivierung im Medium L oder M geoA-positiver 
Isolate. p, Irrtumswahrscheinlichkeit, R2, Korrelationskoeffizient; 
Isolat p_Pearson R2_Pearson p_Spearman R2_Spearman 
02-03 0,08564924 0,91435076 0,08333333 1 
02-07 0,17031289 0,82968711 0,33333333 0,8 
02-11 0,1634496 0,8365504 0,33333333 0,8 
05-48 0,63301152 0,36698848 1 0 
117-13 0,03149691 0,96850309 0,33333333 0,8 
119-12 0,0337976 0,9662024 0,08333333 1 
119-15 0,22671502 0,77328498 0,75 0,4 
13-01 0,03465113 0,96534887 0,08333333 1 
14-21 0,59656031 -0,4034397 0,75 -0,4 
37-46 0,69705454 0,30294546 0,75 0,4 
43-16 0,92700435 0,07299565 0,75 -0,4 
43-46 0,83572135 -0,1642787 1 0 
47-02 0,00231557 0,99768443 0,08333333 1 
47-09 0,48982184 0,51017816 0,75 0,4 
49-18 0,42854571 0,57145429 0,75 0,4 
50-34 0,13424786 0,86575214 0,75 0,4 
54-26 0,83290721 -0,1670928 1 0 
54-59 0,0764208 0,9235792 0,33333333 0,8 
54-68 0,47044249 -0,5295575 0,75 -0,4 
54-79 0,90107329 0,09892671 1 0 
58-48 0,37132807 0,62867193 0,33333333 0,8 
60-20 0,9219775 -0,0780225 0,75 -0,4 
60-32 0,11722369 -0,8827763 0,33333333 -0,8 
60-56 0,86206102 0,13793898 1 0 
63-47 0,45405627 0,54594373 0,33333333 0,8 
67-16 0,11773318 -0,8822668 0,08333333 -1 
76-01 0,30475315 0,69524685 0,33333333 0,8 
76-04 0,09674168 0,90325832 0,33333333 0,8 
82-08 0,0311464 0,9688536 0,33333333 0,8 







Tabelle 60: Korrelationen nach Pearson und nach Spearman zwischen der Speicherung 
von Geosmin in der Biomasse in Abhängigkeit der Kultivierung im Medium L oder M 
geoA-positiver Isolate. p, Irrtumswahrscheinlichkeit, R2, Korrelationskoeffizient;  
Isolat p_Pearson R2_Pearson p_Spearman R2_Spearman 
02-03 0,0902988 0,9097012 0,33333333 0,8 
02-07 0,88186724 0,11813276 0,91666667 0,2 
02-11 0,24534124 0,75465876 0,33333333 0,8 
05-48 0,03682311 0,96317689 0,33333333 0,8 
117-13 0,39663103 0,60336897 0,33333333 0,8 
119-12 0,2289922 -0,7710078 0,08333333 -1 
119-15 0,119129 0,880871 0,75 0,4 
13-01 0,43502443 -0,5649756 0,75 -0,4 
14-21 0,46476445 0,53523555 0,75 0,4 
37-46 0,03544385 0,96455615 0,08333333 1 
43-16 0,0424463 0,9575537 0,08333333 1 
43-46 0,10414149 0,89585851 0,33333333 0,8 
47-02 0,43572664 0,56427336 0,33333333 0,8 
47-09 0,66480128 -0,3351987 0,41666667 -0,6 
49-18 0,03269954 0,96730046 0,08333333 1 
50-34 0,78770312 0,21229688 1 0 
54-26 0,08277715 0,91722285 0,08333333 1 
54-59 0,63099129 0,36900871 0,75 0,4 
54-68 0,33759208 -0,6624079 0,41666667 -0,6 
54-79 0,75899082 -0,2410092 0,75 -0,4 
58-48 0,31111532 0,68888468 0,41666667 0,6 
60-20 0,300908 0,699092 0,33333333 0,8 
60-32 0,49472213 0,50527787 0,75 0,4 
60-56 0,49758405 0,50241595 0,41666667 0,6 
63-47 0,7464458 -0,2535542 0,75 0,4 
67-16 0,19195728 -0,8080427 0,08333333 -1 
76-01 0,56502422 -0,4349758 0,91666667 -0,2 
76-04 0,39438062 0,60561938 0,33333333 0,8 
82-08 0,232876 0,767124 0,75 0,4 
















Abbildung 88: Die Ähnlichkeit der untersuchten Cyanobakterien auf der Basis der 
Geosminfreisetzung. Die Berechnung der Ähnlichkeit erfolgte mit den Ergebnissen aller 
Isolate, die unter den Lichtfarben a) B b) BW c) G und d) TL sowie den Medien L und 
M erzielt wurden. Farblich gekennzeichnet sind die Genotypen 38 (SAI01, Phormidium 
sp., rot), 43 (SAI12, Phormidium sp., orange), 44 (SAI13, Phormidium sp., grün) und 45 
(SAI14, Geitlerinema sp., blau). Die Zuordnung der Isolate zu den Nummern ist der 
Tabelle 61 zu entnehmen.  
ANHANG 
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Tabelle 61: Zuordnung der Isolate zu den Zahlen in der Darstellung der Ähnlichkeit der 













1  01-07  34-1 CRA04 02-03 
2  02-16  34-2 CRA04 02-11 
3  37-46  35-1 CRA05 05-48 
4  40-08  35-2 CRA05 13-01 
5  41-08  35-3 CRA05 117-13 
6  41-10  36-1 CRA07 02-07 
7  44-11  36-2 CRA07 14-21 
8  47-16  36-3 CRA07 92-20 
9  47-06  37-1 KLI04 108-07 
10  48-13  37-2 KLI04 108-15 
11  50-33  37-3 KLI04 115-26 
12  54-26  37-4 KLI04 116-31 
13  54-31  37-5 KLI04 122-24 
14  54-79  38-1 SAI01 46-37 
15  60-48  38-2 SAI01 48-03 
16  60-56  38-3 SAI01 79-01 
17  63-03  38-4 SAI01 110-18 
18  63-35  39-1 SAI02 38-26 
19  63-47  39-2 SAI02 46-04 
20  65-14  39-3 SAI02 46-14 
21  65-18  39-4 SAI02 46-15 
22  76-01  40-1 SAI03 58-48 
23  76-04  40-2 SAI03 67-16 
24  78-10  41-1 SAI04 54-59 
25  82-08  41-2 SAI04 54-68 
26  96-25  42-1 SAI09 78-05 
27  96-35  42-2 SAI09 86-25 
28  98-28  43-1 SAI12 49-18 
29  113-14  43-2 SAI12 50-34 
30  129-19  44-1 SAI13 119-12 
31  606E1B  44-2 SAI13 119-15 
32-1 CRA02 43-16  45-1 SAI14 47-02 
32-2 CRA02 43-46  45-2 SAI14 47-09 
33-1 CRA03 60-20     







Abbildung 89: Die Oberfläche des Wasserkörpers und die Stauvolumina der Talsperren 
Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach in Abhängigkeit des Pegelstandes. Berechnet 
nach den von der LTV Sachsen zur Verfügung gestellten Kenndaten.  
 
 
Abbildung 90: Der Quotient aus Stauvolumen und der Wasseroberfläche in 
Abhängigkeit des Pegelstandes der Talsperren Cranzahl, Klingenberg und Saidenbach. 







An dieser Stelle möchte ich mich bei all denjenigen recht herzlich bedanken, die zum 
erfolgreichen Abschluss dieser Arbeit beigetragen haben.  
Zuerst gilt mein Dank der langjährigen Unterstüzung von Frau Prof. Röske. Sie gab mir die 
Möglichkeit der Bearbeitung dieses Themas am Institut für Mikrobiologie und unterstützte 
mich bei allen auftretenden Problemen in jeder Art und Weise.  
Herrn Prof. Uhlmann gilt ebenso mein herzlichster Dank für seine jederzeitige Unterstützung 
bei den praktischen Arbeiten an der Talsperre sowie für seine stets konstruktiven und sehr 
hilfreichen Vorschläge und Hinweise beim Verfassen von Publikationen oder auch dieses 
Textes.  
Weiterer Dank gebührt Herrn Prof. Göttfert für die konstruktiven Lösungsvorschläge bei 
molekularbiologischen Problemen und der gegebenen Möglichkeit zur Anfertigung der 
Diplomarbeit von Anja Medger an seinem Lehrstuhl. Besonders möchte ich mich für seine 
mehrfache und kritische Durchsicht und wesentlichen Hinweisen zur Verbesserung dieser 
Arbeit bedanken.  
Ich möchte es an dieser Stelle nicht versäumen mich für die langjährige und stets sehr gute 
Zusammenarbeit mit dem Institut für Wasserchemie zu bedanken. Besonders gilt in diesem 
Zusammenhang mein Dank Herrn Dr. Börnick. Trotz vielfältigster Aufgaben nahm er sich 
stets die Zeit, an Probenahmen teilzunehmen oder auch im Rahmen des GERBES-
Projektkoordinators auftretende Schwierigkeiten zu lösen. Frau Dipl.-Geoökol. Kristin 
Zoschke danke ich für die sehr gute mehrjährige und stets hilfreiche Zusammenarbeit sowie 
Ihre Hinweise und Vorschläge zur Verbesserung dieser Arbeit.  
Bedanken möchte ich mich im Weiteren bei den ehemaligen Diplomanden Claudia Häder und 
Anja Medger, die im Rahmen ihrer Diplomarbeit viel zu dieser Arbeit beigetragen haben. 
Speziell bei Anja Medger möchte ich mich in diesem Zusammenhang nicht nur für die äußerst 
motivierte Anfertigung der Diplomarbeit, sondern auch für die ebenso engagierte 
Unterstüzumg bei der Veröffentlichung der bis dahin erzielten Ergebnisse sowie die 
Vorstellung des Forschungsprojektes bei der DGL-Tagung in Dresden 2006 bedanken. Ein 
Dank gebührt allen weiteren Diplomanden, Großpraktikanten und studentischen Hilfskräften. 
Besonders hervorheben möchte ich Julia Buchweitz, Andy Weiss, Sabine Hacker, Hetvi R. 
Gandhi und Alexander Hennig, die alle zum Gelingen der Arbeit beitrugen.  
Außerdem gilt mein Dank allen derzeitigen und ehemaligen Mitarbeiten des Lehrstuhls für 
Angewandte Mikrobiologie. Ich möchte mich weiterhin bei Frau Vieweg und insbesondere 
bei Frau Dr. Marina Totrova, sowie dem gesamten Institut für Wasserchemie bedanken. Herrn 
 
 232 
Dr. Martin Eschenhagen danke ich für die jederzeitige Unterstützung bei der Suche nach 
Lösungswegen für ungeahnt aufgetretene Probleme.  
Herrn Dr. Matthias Rudolf, Frau Dr. Kerstin Röske und insbesondere Herrn Dipl.-Biol. Frank 
Richter danke ich ganz herzlich für ihre Unterstützung bei der statistischen Auswertung der 
Daten sowie der graphischen Darstellung einzelner Ergebnisse.  
Ich möchte mich bei allen Lesern dieser Arbeit ganz herzlich bedanken. Besonderen Dank 
möchte ich an Dr. Lysann Mehlig, Dr. Maria Scheer sowie Dipl.-Biol. Susanne Schumann, für 
die vielen Anregungen und Tipps, richten.  
Für die Bereitstellung von Reinkulturen benthischer Cyanobakterien und die gute 
Zusammenarbeit darüber hinaus möchte ich mich bei Dr. Michael Opitz bedanken. Ebenso 
gebührt mein Dank für hilfreiche Diskussionen und sich daraus ergebende 
Schlussfolgerungen und Interpretationsmöglichkeiten Dr. Sabine Jähnichen.  
Für die Unterstützung des Projektes an den Talsperren möchte ich mich neben den 
Staumeistern vor Ort insbesondere bei Herrn Dipl.-Biol. Ralf Sudbrack (LTV Sachsen) 
bedanken. Die Kamerabefahrungen mit Ihm waren stets sehr interessant und es wurde nie 
langweilig, auch wenn diese bei Dauerregen stattfanden.  
Für die technische Unterstützung in der Anfangszeit des Projektes möchte ich mich bei Heiko 
Herrling und ebenso bei Herrn Dietrich für den sehr motivierten Einsatz beim Innenausbau 
der Inkubatoren sowie der Herstellung vieler DURHAM-Röhrchen-Ständer bedanken.  
Zu guter letzt möchte ich noch allen weiteren GERBES-Projektbeteiligten und vielleicht hier 
nicht aufgeführten Personen für die jederzeitige Unterstützung und sehr gute Zusammenarbeit 
danken.  
Beenden möchte ich diese Danksagung jedoch nicht, ohne mich noch bei meinen Eltern und 
Bekannten für die Unterstützung zu bedanken. Besonders meinem Opa mit nunmehr 87 
Jahren Lebenserfahrung lag der erfolgreiche Abschluss dieser Arbeit sehr am Herzen, so dass 
nunmehr hoffentlich alle etwas erleichtert aufatmen können.  
 









Hiermit versichere ich, dass ich die vorliegende Arbeit ohne unzulässige Hilfe Dritter und 
ohne Benutzung anderer als der angegebenen Hilfsmittel angefertigt habe; die aus fremden 
Quellen direkt oder indirekt übernommenen Gedanken sind als solche kenntlich gemacht. Die 
Arbeit wurde bisher weder im Inland noch im Ausland in gleicher oder ähnlicher Form einer 






Dresden, im Februar 2012 
 
 
